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Izvor in genetska dediščina Homo sapiensa 
Glavni cilj diplomskega dela je predstaviti nova dognanja človeške evolucije in nova 
dognanja na področju paleogenetike. Človeške evolucije se ne da predstaviti linearno, temveč 
kot grm, saj je v njej ogromno vrst in rodov, ki so se izkazali za slepe veje in na koncu so 
izumrle prav vse, razen ene – nas. Genetika in paleogenetika nam bosta v prihodnosti znali 
pojasniti vzrok za našo uspešnost in pomagala pri premagovanju bolezni in telesnih okvar. 
Paleogenetske raziskave lahko dobro dopolnjujejo arheološke interpretacije, zlasti pri 
demografskih in epidemioloških raziskavah populacij v preteklosti.Danes imamo od izumrlih 
homininov (izraz za družino v človeški liniji od razcepa človeka in človeku podobnih opic), 
zaenkrat na voljo genetski zapis neandertalcev in denisovcev. Vemo tudi, da sta se obe 
podvrsti križali druga z drugo in modernim človekom. Diplomsko delo se prav tako 
osredotoči na posledice teh križanj, kako se geni, ki smo jih dobili od ostalih človeških 
(pod)vrst danes izražajo in nam pomagajo oziroma otežujejo pri vsakodnevnem življenju. Pri 
tovrstnih interpretacijah posledic moramo biti pozorni tudi na okolje, v katerem živimo danes, 
ki je zelo drugačno kot pred 50.000 leti, ko naj bi prišlo do epizod križanja. 










Origin and genetic heritage of Homo sapiens 
The thesis focuses on new aspects of human evolution and paleogenetic. Human evolution 
cannot be presented in a line, but more like a bush with a lot of intertwining and dead 
branches. (Paleo)genetics can help us explain our origin and battle illnesses and deformities in 
the near future. Paleogenetics will also be able to perfect archaeological interpretations and 
demographic or epidemiological research of past populations.Today we only have two 
complete genomes of extinct hominins: Neanderthal and Denisovan. We also know, that these 
two subspecies interbred with each other and with anatomically modern humans. The thesis 
also focuses on the consequences of interbreeding between Neanderthals, Dneisovans and 
modern humans, and how the genes are expressing today. When interpreting these 
consequences we have to keep in mind, that today’s environment has drastically changed over 
the course of 50.000 years, when interbreeding occurred. 
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Charles Darwin je že leta 1859, na koncu svojega zvezka O izvoru vrst (On the Origin of 
Species) zapisal: »Luč bo posijala na izvor človeka in njegovo zgodovino.« (Light will be 
thrown on the origin of man and his history). Vendar koliko smo v resnici razjasnili zgodovino 
naše evolucije? Samozavesten pogled vodečih paleoantropologov v sedemdesetih in 
osemdesetih letih prejšnjega stoletja, je bil relativno enostaven linearni razvoj: iz skupnega 
prednika šimpanza in človeka, se je v Afriki razvil avstralopitek, ki se je nato razvil v zgodnje 
vrste rodu Homo, ki so se nato razvile v neandertalca in mislečega človeka. Danes vemo, da je 
evolucija človeka mnogo bolj podobna zelo razvejanemu grmu, kakor pa enostavni ravni črti in 
ta »grm« se z novimi odkritji, datacijami in genetskimi analizami vse bolj razveja in prepleta. 
Okoli 107 milijard modernih ljudi je je obstajalo skozi zgodovino, vsi smo si genetsko sorodni, 
saj imamo vsi afriški izvor. Celotna človeška populacija si je genetsko bolj podobna kot dva 
šimpanza, ki živita v istem gozdu (Rutherford 2018, 3). Danes smo edina živeča človeška vrsta 
na Zemlji in naš geografski razpon je mnogo večji od katerekoli druge prej živeče človeške 
vrste. Čeprav smo si ljudje širom sveta zelo različni po višini in obliki telesa, barvi polti, las, 
oči in še mnogo drugih značilnostih in čeprav izhajamo iz različnih kultur, nedvomno 
pripadamo isti vrsti – Homo sapiens (sapiens). Danes živeči ljudje si delimo veliko anatomskih 
značilnosti, ki nas ločijo od izumrlih človeških vrst. Mednje prištevamo, na primer, visoko čelo 
ter zaobljen lobanjski krov in velike možgane, majhen obraz z majhnimi čeljustmi in zobmi, ter 
brado, majhno telesno poraščenost, ozka ramena, dorzi-ventralno sploščen prsni koš in široko 
medenico… Torej kaj nas potemtakem naredi človeške? Ali smo definirani zgolj po naših 
majhnih zobeh in čeljustih, velikih možganih, dolgih nogah, govoru ter po naši sposobnosti 
izdelovanja naprednih orodij, ali pa gre za kombinacijo le teh značilnosti?  
Misleči človek, znan tudi kot moderni človek oziroma Homo sapiens sapiens, je pravzaprav 
zelo posebna vrsta prvakov (primatov). V primerjavi z ostalimi živalskimi vrstami izstopa po 
svoji kompleksni kulturi, socialnih strukturah, smislu za abstraktnost in komunikacijskem 
sistemu. S tem lahko trdimo, da se to »človeško stanje« odraža, vsaj delno, v različnih 
možganskih predelih, in da lahko tako morfološko kot genetsko sledimo njegovi predniški liniji. 
Vrsta, ki jo danes poznamo kot misleči človek, se je razvila v vzhodni Afriki, ki je danes tudi z 
UNESCO–m priznana kot »zibelka življenja«, pred okoli 200.000 leti in se postopoma razširila 
po preostalem svetu. Ob svoji širitvi je zagotovo prišla v stik z ostalimi človeškimi 
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(pod)vrstami, ki so pred njo prebivale na raznih koncih starega sveta. Noben dogodek v razvoju 
naše vrste ne buri človeške domišljije bolj kot srečanje naših paleolitskih prednikov z drugimi 
človeškimi vrstami, zlasti z neandertalci in denisovci. Kaj so si sploh mislili naši predniki, ko 
so se srečali z drugimi ljudmi, ki so imeli vsaj nekoliko drugačno podobo in dokaj drugačno 
kulturo kot oni? Je obe skupini prevzel strah ali zanimanje? So drug na drugega gledali kot 
prijatelje, plen ali tekmece? Taka vprašanja še danes burijo domišljijo mnogih arheologov in 
paleoantropologov. 
Taki stiki so imeli drastične posledice na arhaične populacije, saj je ena izmed najbolj 
uveljavljenih hipotez o njihovem izumrtju, da niso mogle konkurirati s svojim »novim 
sosedom« − mislečim človekom. To je seveda tudi vplivalo na mislečega človeka, saj bi se 
domnevno od njih lahko naučil vsaj nekaterih preživitvenih tehnik v okolju, v katerem so te 
vrste dolgo uspevale pred njegovim prihodom. Mnoge raziskave dokazujejo, da ni prišlo le do 
»miselnega pretoka«, temveč tudi do »genskega pretoka« oziroma do sicer zelo omejenega 
križanja arhaičnih homininov (človečnjakov) z mislečim človekom. Zaradi dosežkov zadnjih 
treh desetletjih na področju paleogenetike lahko s pomočjo nekaterih fosilnih ostankov bolj 
podrobno preučujemo človeško evolucijo. Recentne rekonstrukcije genoma najmlajših 
pripadnikov rodu Homo (neandertalcev in denisovcev) so nam tako rekoč odprle nova vrata za 
primerjavo teh skupin. 
Genetske raziskave imajo močan potencial v arheologiji in upamo, da bodo v zelo kratkem času 
postale tako popularne, kakor je na primer radiokarbonsko datiranje. Genetika arheologom ne 
pomaga samo pri razjasnjevanju človeške evolucije, kakor jo bom sam predstavil v svojem delu, 
ampak bo pomagala razjasniti porekla in pripadnost posameznikov različnim etničnim in 
jezikovnim skupinam, kako so se različne kulture (genetsko) borile proti različnim patogenom 
in pandemijam, kolikšna je bila prisotnost genetskih okvar in primerov rakavih bolezni v 
preteklosti… V zadnjih letih metodologija in tehnologija genetike zelo hitro napredujeta, kar 
pomeni, da je dostopna večjemu krogu znanstvenikov. Med njimi smo tudi arheologi, kjer nam 
genetske analize lahko zelo pomagajo pri interpretaciji najdišč, zlasti pokopov in grobišč. Zdaj 
vemo, da za genetske analize ne potrebujemo skeletnih ostankov, ampak le te lahko izpeljemo 
tudi na primer na podlagi ostankov hrane, kjer se je ohranil genetski material (na primer preko 
sline), kakor so to izpeljali na 5.700 let starem »žvečilnem gumiju« (Romey, 2019) iz Baltskega 
morja, genetski material pa lahko pridobimo tudi iz sedimentov. 
V svojem delu bom obravnaval najnovejša odkritja v človeški evoluciji in genetske raziskave 
na področju arhaičnih človeških vrst, kjer se bom najbolj osredotočil na denisovce, saj je ta 
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vrsta zelo slabo poznana, ker je znanih izjemno malo njenih fosilnih ostankov, medtem ko je 
neandertalec najbolje poznana človeška vrsta (poleg nas), ravno zaradi izobilja neandertalskega 
skeletnega in genetskega materiala. Predstavil bom paleogenetiko in osnove njenih metod, 
opisal bom evolucijo človeka, kdaj in kje je živela določena vrsta, ter kako je zgledala. Bolj 
podrobno bom opisal vrste Homo anteccessor, Homo heidelbergensis, neandertalce in 
denisovce. Pri neandertalcih bom predstavil njihov izgled, življenjski prostor in predvsem 
njihovo genetiko in križanja z ostalimi človeškimi vrstami, in ali je mogoče opaziti te posledice 
pri nas. Denisovcem bom namenil več pozornosti, predstavil bom njihovo genetiko, namenil 
jim bom poglavje o njihovi možni anatomiji in geografski razširjenosti, ki temeljita zgolj na 
raziskavah njihovega genetskega zapisa (zaradi premalo fosilnih podatkov) in njihova križanja 
z ostalimi človeškimi vrstami. Na koncu bom predstavil še našo vrsto in njen razvoj v času, ko 
je sobivala z neandertalci in denisovci, ter kako se je v tako kratkem času zelo hitro razširila in 
anatomsko spremenila. 
 
2. Izvor in evolucija rodu Homo 
 
Da bi lahko razumeli genetsko dediščino modernega človeka, se moramo najprej posvetiti 
njegovemu izvoru in evoluciji, saj je vsaka vrsta prispevala vsaj droben kamenček v mozaiku 




Naši najbližji živeči sorodniki so afriške, človeku podobne opice (poddružina hominidov), in 
sicer šimpanzi (šimpanz in pritlikavi šimpanz oziroma bonobo). Šimpanzi seveda niso 
predniška vrsta človeka, vendar si z njimi delimo skupnega prednika. Razcep med razvojno 
linijo šimpanza in človeka se je zgodil pred 5 do 7 milijoni let. Obe razvojni liniji sta se naprej 
razvijali vsaka zase in prilagajali na raznoliko in spreminjajoče se okolje (Humphrey in Stringer 
2018, 7). V obdobju pred 4,4 in 7 milijoni let so živele vsaj tri ločene vrste, ki jih danes 
uvrščamo med protohominine (imajo značilnosti tako ostalih človeku podobnih opic kot ljudi): 
Sahelanthropus tchadensis, Orrorin tugenensis in Ardipithecus ramidus ter Ardipithecus 
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kadabba. Fosili pri vseh teh vrstah imajo vsaj eno anatomsko značilnost, ki jih potencialno 
uvršča na človeško razvojno linijo. Vsaka od teh vrst je relativno slabo zastopana, saj je bilo 
odkritih zelo malo fosilnih ostankov in še od teh ni bilo odkritega celotnega skeleta, zato točna 
anatomska primerjava med njimi še ni možna. S tako majhno količino najdb in brez celotnega 
skeleta mnogi znanstveniki še danes ne vedo, ali gre za tri ločene rodove, ali vsi pripadajo 
enemu skupnemu rodu Ardipithecus (Humphrey in Stringer 2018, 21–24). 
Vrsto, ki jo danes poznamo kot Sahelanthropus tchadensis, so leta 2001 in 2002 odkrili v 
centralni Afriki, v Čadu, od koder tudi ime, datirani pa so v čas pred 7 milijoni let. Odkrili so 
ostanke, ki so pripadali vsaj šestim posameznikom, med katerimi je bila odkrita tudi skoraj 
celotna lobanja, a je bila zaradi starosti deformirana. Lobanjo so ljubkovalno poimenovali 
Toumai, kar pomeni »upanje življenja«. Sahelanthropus predstavlja zanimivo mešanico 
anatomskih značilnosti, med njimi je zelo zanimiv velik in izrazit nadočesni obok. Takšen obok 
je značilen predvsem za kasnejše homininske vrste, njegova funkcija pa ni najbolj jasna. Poleg 
nadočesnega oboka ima Toumai neznačilno raven obraz in majhno lobanjsko prostornino 
(približno 360 cm3), podobno kot je pri šimpanzu (Humphrey in Stringer 2018, 24–25). 
Orrorin tugenensis, poimenovan tudi »Millenium man«, je bil odkrit leta 2000 v Keniji, v 
gorovju Tugen. Fosilni ostanki so datirani v čas okoli 5,7–6 milijonov let. Stegnenica pri vrsti 
Orrorin namiguje na občasno bipedalno hojo (pokončna – dvonožna hoja), saj ima dolg in 
ploščat vrat (collum femoris), s tem je stegnenica po obliki bolj podobna avstralopitekovi, kot 
šimpanzovi. Orrorin je imel dobro razvite in močne nadlahtnice, kar namiguje da je lahko tudi 
plezal in nabiral hrano po drevesih. Njegova predvidena telesna masa je bila med 30 in 42 kg. 
Glede velikosti njegovih možganov še ni znano, saj se kosti neurocraniuma (možganski del) 
niso v celoti ohranile (Humphrey in Stringer 2018, 25–27). 
Najbolj popolni fosilni ostanki iz tega obdobja pripadajo rodu Ardipithecus. Fosili so bili sicer 
odkriti že 1995 v Etiopiji, a so jih uradno objavili v letu 2009. Danes ta rod klasificiramo na 
dve vrsti: A. ramidus in A. kadabba. Obe vrsti imata kar nekaj unikatnih anatomskih značilnosti. 
Zgornji del medenice je krajši in širši napram danes živečim človeku podobnim opicam (brez 
človeka), kar je preprečilo vrsti A. ramidus nagibanje vstran pri bipedalni hoji. Hkrati je oblika 
medenice podobna obliki danes živečih človeku podobnih opicah (brez človeka), saj je služila 
kot pripenjališče močnih nožnih mišic, namenjenih za plezanje. Dlani in stopala predstavljajo 
nekakšen zanimiv, a zapleten mozaik značilnosti, saj ne vključujejo niti »opičjih«, niti 
človeških lastnosti. Ardipithecus je imel sicer dolge in ukrivljene prste, kar mu je omogočalo 
boljše plezanje po drevesih, vendar so njegove dlančnice v primerjavi s dlančnicami, danes 
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živečimi človeku podobnimi opicami (brez človeka), daljše, zapestje pa bolj gibljivo. Po vsej 
verjetnosti vrsta A. ramidus ni bila zmožna hoditi po členkih, kakor hodijo šimpanzi in gorile, 
temveč so kot oporno ploskev uporabljali celotne dlani. Na stopalih ima palec v oponibilni legi, 
kar je omogočalo dober oprijem vej pri plezanju, je pa za bipedalizem to ovira (Humphrey in 
Stringer 2018, 27–29). Ostanki vrste Ardipithecus ramidus ne kažejo na izrazit spolni 
dimorfizem (samci so vseeno bili za 12 % večji od samic), podobno, kot ga ne kažejo ljudje in 
šimpanzi. Izrazit spolni dimorfizem je danes moč opaziti pri gorilah in orangutanih, pri katerih 
je samec bistveno večji od samice. Nizka stopnja spolnega dimorfizma pri A. ramidus kaže na 
to, da samci med seboj niso izrazito neposredno konkurirali. Fosilni ostanki vrste A. ramidus 
so datirani v čas okoli 4,4 milijone let nazaj, medtem ko je vrsta A. kadabba datirana v čas okoli 
5,2–5,6 milijonov let nazaj. Nožni prsti A. kadabba nakazujejo, da je bila ta vrsta bolj 
prilagojena na pokončno hojo kakor A. ramidus, s čimer so bili podobni kasnejšim bipedalnim 
homininom. Zobovje A. kadabba je v primerjavi z A. ramidus bolj primitivno in robustno. 
Znanstveniki še danes niso prepričani ali je rod Ardipithecus predniška skupina za vrsto 
Australopithecus anamensis, ki je najstarejša odkrita vrsta avstralopitekov, ali gre za izumrlo 
evolucijsko vejo (Boyd in Silk 2014, 242–246; Humphrey in Stringer 2018, 33). 
 
2.2. Gracilni in robustni avstralopiteki 
 
Rod Australopithecus je prvi rod v poddružini homininov (človečnjakov – poddružina kamor 
sodi človekova razvojna linija z vsemi znanimi evolucijskimi vejami) in sicer so prvi znani 
fosilni primerki datirani v čas pred okoli 4,2 milijoni let. Najmlajše vrste so živele do pred okoli 
2 milijona let. Avstralopiteki (njihovo ime pomeni »južna opica«) kažejo znake dvonožne hoje 
(bipedalizma), a najzgodnejše vrste najbrž še niso bile zmožne prehoditi daljše razdalje po dveh 
nogah (govorimo o protobipedalizmu). Njihove roke so bile prilagojene plezanju po drevesih, 
kot tudi manipulaciji s predmeti, ki so jih uporabljali kot orodja. Rod Australopithecus je 
predniški rod rodu  Homo, hkrati pa so avstralopiteki sobivali tudi z rodom Kenyanthropus 
(Boyd in Silk 2014, 249; Humphrey in Stringer 2018, 35). 
Avstralopiteki so bili približno enake velikosti kakor šimpanzi, njihovi možgani pa so prav tako 
bili enako veliki kakor šimpanzovi. Gracilni avstralopiteki se tako imenujejo, ker niso imeli 
robustnih in zelo izrazitih čeljusti in žvekalnih mišic, saj so bili vsejedi. Na podlagi fosilnih 
najdb A. afarensisa, lahko vidimo, da je pri tej vrsti prisoten močan spolni dimorfizem, zato je 
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velika verjetnost, da je bil ta prisoten tudi pri ostalih vrstah rodu Australopithecus. Večina vrst 
avstralopitekov je bila odkritih v vzhodni Afriki, vendar je bil ta rod razširjen tudi v centralni 
in južni Afriki. Sam rod je zelo raznolik in odkritih je bilo več vrst: za najstarejšo vrsto velja A. 
anamensis, ki je živela 3,7 – 4,2 milijoni BP (pred sedanjostjo – 1950) (Humphrey in Stringer 
2018, 49); A. afarensis, 3 – 3,7 milijone BP (Humphrey in Stringer 2018, 51); A. bahrelghazali, 
za katerega se še ugotavlja ali je lastna vrsta, ali pripada A. afarensisu, je poseljeval centralno 
Afriko okoli 3,6 milijoni BP (Humphrey in Stringer 2018, 61); za najnovejše odkritega (2015) 
A. deyiremeda so ugotovili, da je živel na področju Afarskega trikotnika, okoli 3,3 – 3,5 milijoni 
let BP (Humphrey in Stringer 2018, 65); A. africanus, ki velja za enega izmed najbolj naprednih 
bipedov v svojem rodu, je živel 2,4 – 3 milijone BP (Humphrey in Stringer 2018, 43); A. gahri, 
je datiran v čas okoli 2,5 milijona BP (Humphrey in Stringer 2018, 66); A. sediba pa je živel 
pred 2 milijonoma let (Humphrey in Stringer 2018, 45). 
Novejše raziskave (Parins-Fukuchi et. al. 2019), na podlagi anageneze (to je proces, skozi 
katerega se organizem počasi spreminja do te mere, da nastane druga vrsta organizma) uvrščajo 
A. anamensis kot predniško vrst A. afarensis. To hipotezo potrjuje tudi anatomska podobnost 
obeh vrst in časovno sosledje. Tovrstne raziskave tudi uvrščajo A. gahri, kot predniško vrsto 
rodov Homo, Kenyanthropus in robustnih avstralopitekov (Parins-Fukuchi et. al. 2019, 15–16). 
Raziskave in hipoteze Parins-Fukuchi in sodelavcev niso uveljavljene in temeljijo na primerjavi 
morfoloških taksonov v filogenetska razmerja.  
Poleg gracilnih avstralopitekov so živeli tudi tako imenovani robustni avstralopiteki (včasih so 
jih uvrščali v rod Paranthropus, danes te vrste uvrščamo v rod Australopithecus) in rod 
Kenyanthropus. Mnoge izmed naštetih vrst so sobivale v času in prostoru. Ker gre v primeru 
robustnih avstralopitekov in rodu Kenyanthropus za slepi evolucijski veji, ju ne bom 
podrobneje opisoval. 
 
2.3. Rod Homo 
 
Znanstveniki se danes večinoma strinjajo, da se je iz rodu gracilnih avstralopitekov 
(Australopithecus) razvil rod Homo, kateremu pripadamo tudi mi, Homo sapiens (sapiens). 
Današnji ljudje se od ostalih živali ločijo predvsem po kompleksnem obnašanju in izražanju, 
pri uporabi jezika ter izdelavi in uporabi orodij. Danes vemo, da primitivne oblike orodij 
(palčke, kamne…) uporabljajo tudi krokarji, srake ter mnogo vrst primatov in druge živali. Ena 
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izmed posebnosti ljudi je sposobnost govora, ki nas prav tako loči od živali. Medtem ko se 
primati lahko naučijo več različnih simbolov in besed v znakovnem jeziku ter le te posredujejo 
nazaj ljudem oziroma ostalim primatom, pa se ne morejo sporazumevati o abstraktnih konceptih 
ali govoriti o daljni preteklosti oziroma bodočnosti. Iz arheološkega konteksta je zelo težko 
ugotoviti, kdaj so naši predniki napredovali iz »opičjega« sporazumevanja na človeškega. Prvo 
človeško sporazumevanje, v arheološkem kontekstu, lahko zagotovo postavimo v čas zadnje 
ledene dobe, ko so lovsko–nabiralske skupine ustvarjale sofisticirane jamske poslikave v 
Evropi v mlajšem paleolitiku, za predhodna obdobja pa je način sporazumevanja skoraj 
nemogoče ugotoviti. Zagotovo so vse vrste rodu Homo brez težav hodile pokončno, saj se je 
bipedalizem razvil že bistveno prej. Bolj zanesljivo je pri vrstah rodu Homo opazovati tudi 
upadanje sposobnosti plezanja po drevesih, saj so se te vrste vse bolj zadrževale na tleh. Še ena 
človeška karakteristika je velika velikost možganov v razmerju s telesom - z novimi vrstami 
rodu Homo je velikost možganov rasla. Med druge človeške značilnosti prištevamo redukcijo 
zobovja, čeljusti ter žvekalnih mišic, zmanjšanje prognatnosti obraza, štrleč nos ter daljše 
razvojno obdobje dojenčkov in otrok. Te značilnosti so se razvile postopoma in v časovnih 
obdobjih (Humphrey in Stringer 2018, 83–85). 
Za najstarejši vrsti rodu Homo veljata Homo habilis in Homo rudolfensis, čeprav nekaj 
znanstvenikov pravi, da bi morali ti dve vrsti zaradi njune primitivnosti uvrščati med 
avstralopiteke. Vrsto H. habilis oziroma »spretnega človeka« je v šestdesetih letih prejšnjega 
stoletja odkril znani paleoantropolog Louis Leakey, v soteski Olduvai, v Tanzaniji. Dolgo pred 
Leakeyjevim odkritjem, so bila na najdišču odkrita kamena orodja, a ni bilo nobenega sledu o 
izdelovalcu. Sprednji zobje H. habilis so bili večji, medtem ko so bili zadnji manjši od zob 
avstralopitekov in s tem bolj »človeški«. Kosti lobanjskega krova so bile tanjše in velike, kar 
nakazuje na možgane večje od avstralopitekovih in od danes živečih človeku podobnih opic 
(brez človeka). Leakeyev fosil in kamena orodja so bila datirana v čas okoli 1,9 millijona let 
BP. V istem desetletju so na najdišču Koobi Fora, na vzhodni obali jezera Turkana odkrili 
podobna kamena orodja kot v soteski Olduvai, prav tako stara skoraj 2 milijona let kot tudi 
fosilne ostanke izdelovalcev. Že na prvi pogled se je lobanja zelo razlikovala od 
avstralopitekove, saj je bistveno večja (povprečno 400–550 cm3 možganske prostornine pri 
avstralopitekih in okoli 750 cm3 pri H. habilis), kar je nakazovalo, da prav tako pripada vrsti H. 
habilis, vendar se je tudi od te vrste razlikovala po večjih zobeh, večjem in bolj ploskem obrazu 
ter visokih ličnicah. Sprva so predpostavili, da je primerek iz Koobi Fore samec, medtem ko je 
skelet iz soteske Olduvai samica vrste H. habilis. Ko se je število fosilnih ostankov iz najdišča 
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Koobi Fora ter drugih vzhodnoafriških najdišč (med drugimi tudi najdišče Olduvai) povečalo, 
se je povečala tudi variacija lobanj ter njihovih lastnosti: velikost možganov, oblika in velikost 
obraza, velikost zob ter robustnost čeljusti. To je pripeljalo do hipoteze, da je prvotni fosil iz 
Koobi Fore, ter njemu podobni fosili, svoja vrsta: H. rudolfensis, tako poimenovan po jezeru 
okoli katerega je živel. Morfološko manjši fosili so ohranili svoje znanstveno ime, H. habilis. 
Ta hipoteza še ni docela uveljavljena, saj se nekateri znanstveniki še vedno opirajo na prvotno 
hipotezo, torej da ne gre za ločeni vrsti, temveč za moške in ženske osebke, ker da je bil pri 
vrsti H. habilis spolni dimorfizem toliko bolj izrazit. Vse več znanstvenikov se sicer opira na 
hipotezo, da gre v tem primeru za dve sobivajoči vrsti. Ohranjene spodnje čeljusti obeh vrst so 
brez obradka (trigonum mentale), tudi bradni lok (angulus mentale) je precej drugačen od 
tistega pri današnjem človeku, kar nakazuje, da obe vrsti nista bili sposobni govora, kakor je to 
zmožen moderni človek. Danes velja, da smo se ljudje razvili že pred več kot 2 milijonoma let 
(mandibula vrste H. rudolfensis iz najdišča Ledi–Geraru, v Etiopiji, je datirana okoli v čas 2,8 
milijona let BP) (Humphrey in Stringer 2018, 85–88). Telesni proporci vrst H. habilis in H. 
rudolfensis so relativno dolgi v primerjavi s kasnejšimi predstavniki rodu Homo in so bolj 
podobni avstralopitekovim. Na primer, podlahti so daljše in močnejše od nadlahti, ter roke v 
celoti so daljše od nog, kar nakazuje na pogosto uporabo plezanja, podobno kot pri več kot 
milijon let starejših avstralopitekih. Velik obraz ter veliki zadnji zobje in robustne čeljusti pri 
vrsti H. rudolfensis niso podobni značilnostim mlajših vrst v rodu Homo. Nekateri znanstveniki 
celo domnevajo, da sta ti dve vrsti poseben del v razvojni liniji homininov in da naj bi celo 
sodili v svoj rod in ne v rod Homo. Kljub morfologiji so pri vrstah H. habilis in H. rudolfensis 
znanstveniki opazili spremembo v njihovi prehrani – uživali so več mesa kakor avstralopiteki. 
V povezavi s tem so znanstveniki tudi ugotovili, da naj bi ti vrsti začeli iskati in prenašati 
kamne, ki so bili bolj primerni za izdelavo kamenih orodij. Kamena orodja H. habilisa in H. 
rudolfensisa so bila vseeno namenjena obdelavi mrhovine in rastlin in niso bila namenjena lovu 
(Antón in Snodgrass 2012, S481–S484).  
Kasnejši skeletni ostanki, ki pripadajo vrsti Homo erectus oziroma »pokončnemu človeku«, so 
po obliki in merah veliko bolj podobni anatomsko modernim ljudem. Povprečen odrasel 
posameznik je tehtal 41–65 kilogramov, visok pa je bil 1,4–1,8 metra. Imeli so precej širše 
boke, tako kot moderni človek, bili pa so tudi bolj mišičasti. Stene lobanjskega krova so 
debelejše, kar pomeni, da je bila posledično velikost možganov manjša (povprečno 550–1250 
cm3). Kot je razvidno že od telesnih proporcev, je pri tej vrsti obstajala velika raznolikost, zato 
na podlagi tega nekateri znanstveniki domnevajo, da je obstajalo več (pod)vrst H. erectus. 
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Skelet iz najdišča Nariokotome v Keniji, je najpogosteje uporabljen za grafične prikaze in 
rekonstrukcije vrste H. erectus (Antón in Snodgrass 2012, S480). Njihovi obrazi so bili veliki, 
nad očmi so imeli izrazit nadočesni obok, spodnja čeljust pa je bila brez obradka. Nadočesni 
obok je zelo zanimiva anatomska značilnost, ki jo lahko zasledimo pri vseh homininih, razen 
pri vrsti H. s. sapiens (kjer le ta ni toliko izrazit), najbolj izrazit pa je pri vrsti H. erectus. Sama 
funkcija nadočesnega oboka ni čisto znana. Največ hipotez trdi, da je služil kot opora, ki je 
blažila udarce in tresljaje po lobanji. Recentne hipoteze trdijo, da je nadočesni obok imel bolj 
socialno funkcijo in da je služil neverbalnemu sporazumevanju med posamezniki, saj je kot 
pripenjališče za mišice omogočal bolj izrazite obrazne kretnje. Zgodnja tehnologija orodij vrste 
H. erectus kaže, da je bil opremljen z enostavnimi kamenimi orodji, ki so bila primerna za 
pridobivanje mrhovine, medtem ko je kasnejša tehnologija omogočala večjo pestrost orodij, ki 
pa so lahko služila tudi lovu. Teorijo, da je bil H. erectus tudi lovec, podpira veliko 
znanstvenikov, saj pravijo, da so bile njegove dolge noge primerne za tek in šprint. 
Predpostavlja se, da je H. erectus lovil na kratke razdalje in iz zasede. Na podlagi morfologije 
in obrabe zob se brez dvoma ve, da so bile surovine rastlinskega izvora ključen del prehrane 
vrste H. erectus. Najzgodnejši fosili, ki kažejo na anatomske značilnosti pokončnega človeka, 
so datirani 1,5–1,9 milijona let nazaj. Najzgodnejši izvirajo iz vzhodne Afrike, kasnejši segajo 
vse do zahodne Azije. Glede na najzgodnejše datume in najdišča ob jezeru Turkana, mnogo 
znanstvenikov domneva, da se je H. erectus razvil ali iz primitivnih vrst rodu Homo ali pa iz 
naprednejših, poznih vrst avstralopitekov (Humphrey in Stringer 2018, 96). Fosilni dokazi 
kažejo, da se je pokončni človek tudi zelo hitro razširil iz območja vzhodne Afrike, v zahodno 
Azijo (Dmanisi v Gruziji) ter nato do vzhodne Azije (vse do Kitajske) in jugovzhodne Azije 
(vključno z otokom Java v času ledenodobnih glacialov). Te migracije so bile mogoče zaradi 
klimatskih sprememb, ker se je med poledenitvami znižala gladina morij in so s tem nastali 
zemeljski mostovi, ki so danes pod vodo. Danes vemo, da je bila vrsta H. erectus dolgotrajni 
prebivalec na otoku Java, kjer so najstarejši skeletni ostanki datirani okoli 1,6 milijona BP, tam 
naj bi pa prebival vsaj do 250.000 BP (možno, da celo do 53.000 BP, na najdiščih Ngandong 
in Sambungmacan), medtem ko so na ozemlju današnje Kitajske prebivali vsaj do 300.000 BP. 
Datiranje poselitve pokončnega človeka v današnji Gruziji je bolj kompleksno. Zagotovo je tam 
živel 1,6–1,8 milijona let nazaj, zgornja meja poselitve pa še ni znana. Tako imenovani gruzijski 
človek morfološko odstopa od ostalih primerkov vrste H. erectus, saj lobanje delujejo bolj 
primitivno, hkrati so njegove noge krajše, kar namiguje na manjšo telesno višino (1,5 metra) in 
maso (45 kilogramov), kar je tudi lahko bila prilagoditev na hladnejše podnebje. Glede na to 
nekateri znanstveniki domnevajo, da gruzijski človek pripada svoji vrsti, H. georgicus, drugi 
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zagovarjajo, da te morfološke značilnosti odsevajo le pripadnost zgodnjim primerkom vrste H. 
erectus. Tretja skupina znanstvenikov podpira hipotezo, da se je gruzijski človek razvil iz 
neznanega azijskega hominina, ki naj bi se kasneje širil na vzhod proti Kitajski in Javi ter na 
jugozahod proti Afriki. Nekateri predlagajo tudi, da se afriški in gruzijski pripadniki vrste H. 
erectus, preveč razlikujejo od preostalih azijskih fosilov, da so morfološko primitivnejši ter 
starejši, zato naj jih imenujemo H. ergaster – »delujoči človek«, medtem ko azijski fosili 
ostanejo poimenovani H. erectus (Humphrey in Stringer 2018, 94–101). Nedavne spremembe, 
nova odkritja ter ponovne analize in interpretacije fosilov vrste H. erectus, so zakomplicirale 
naše razumevanje in spremenile pogled na to vrsto (Antón in Snodgrass 2012, S480). 
Med novejše odkrite (2013) hominine prištevamo južnoafriško vrsto Homo naledi. H. naledi 
(poimenovan po jamski dvorani Dinaledi, v jamskem sistemu Rising Star, blizu 
Johannesburga). H. naledi ima več tako recentnih kot arhaičnih anatomskih lastnosti. Starost 
skeletnih ostankov je datirana na okoli 330.000 BP. Ni jasno, kako so ti ostanki prišli v dvorano, 
ki je zelo izolirana in kljub jamarski opremi zelo težko dostopna. Nekatere anatomske 
značilnosti vrste H. naledi so morfološko zelo podobne tistim pri avstralopitekih in vrsti H. 
habilis; taki so, zlasti majhna možganska prostornina (460–610 cm3), ukrivljeni prsti, oblika 
lopatic, trupa ter kolčnega sklepa. Druge anatomske značilnosti so zelo recentne: taka so 
zapestja, dlani, noge in stopala pa so zelo podobna neandertalčevim in modernemu človeku. 
Odrasel človek vrste H. naledi je bil visok okoli 1,46 m, težak pa 39 – 55 kg. Čeprav so zobje 
pri H. naledi precej veliki in primitivni (zadnji zobje so večji od sprednjih), so vraščeni v dokaj 
gracilno čeljust. Z več vidikov H. naledi spominja na gruzijskega človeka, zato so nekateri 
znanstveniki mnenja, da oba pripadata isti vrsti (Humphrey in Stringer 2018, 101–106). 
Do začetka tega tisočletja je mnogo paleoantropologov menilo, da je bil Homo sapiens prvi 
primat, ki je prečkal tako imenovano Wallaceovo linijo. To je  biogeografska meja, ki poteka 
preko današnje Indonezije in meji Azijo z Oceanijo, vzhodno od katere ni živel noben primat 
(razen modernega človeka, ki jo je prečkal okoli 60.000 BP), saj so predvidevali, da noben 
hominin ni imel tehnologije za prečkanje odprtega morja. To se je vse spremenilo, ko so leta 
2001 na otoku Flores, ki leži vzhodno od Wallaceove linije,  odkrili skeletne ostanke majhnega 
hominina. Sprva so menili, da gre za skelete otrok H. sapiensa, vendar so na podlagi 
morfologije lobanj, zlasti po izrazitem nadočesnem oboku in prisotnosti modrostnih zob (ki 
izrastejo pri modernem človeku po 18. letu starosti) ugotovili, da gre za odrasli primerek, ki ne 
pripada vrsti Homo sapiens. Primerke so poimenovali po otoku – Homo floresiensis. Zaradi 
svoje pritlikave postave (povprečna višina je 1,05 metra) so dobili vzdevek hobiti. Skeletni 
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ostanki so datirani v čas okoli 60.000 BP, kar pomeni, da je H. floresiensis sobival z modernim 
človekom. Tudi datacije depozitov kažejo, da je H. floresiensis tu prebival pred 60.000 leti. 
Glede na ostanke kamenih orodij, kostnih ostankov stegodona (pritlikave vrste slona) ter ognja 
lahko trdimo, da je bil H. floresiensis lovec. Razlog za njihovo majhno postavo je po vsej 
verjetnosti tako imenovana otoška pritlikavost, kjer veliki sesalci, ki so izolirani na otokih, 
razvijejo manjša telesa kot odgovor za omejeno količino hrane (Humphrey in Stringer 2018, 
129–131). Nekateri znanstveniki so hipotezo o njihovem izvoru zato postavili tako, da je H. 
erectus pripotoval oziroma priplul na Flores, kjer se je zaradi otoške pritlikavosti, tekom več 
sto tisočletij, pomanjšal in prilagodil okolju, s tem se je posledično zmanjšala tudi velikost 
njegovih možganov (420 cm3). Druga hipoteza, ki temelji na primerjavi morfoloških 
značilnosti, je, da se je vrsta H. floresiensis razvil že iz zgodnejših pripadnikov redu Homo, na 
primer H. habilis, kar pomeni, da je obstajala zelo zgodnja migracija iz Afrike in H. erectus ni 
prva človeška vrsta, ki je zapustila Afriko. Ta hipoteza ni uveljavljena, saj zaenkrat še nimamo 
nobene datacije, ki bi to kakorkoli podpirala (Argue et. al. 2017, 3). 
Očitno torej ne moremo potegniti ravne črte v evoluciji človeka, saj se vedno znova odkrivajo 
nove evolucijske veje, ki lahko to zgodbo le še bolj prepletejo ali pa gre za slepe veje, ki 
sčasoma izumrejo, ne da bi se razvile naprej (sl. 1). Temu sledita vprašanji, katera je naša zadnja 
predniška vrsta in v kakšnem razmerju je bil H. sapiens s preostalimi vrstami rodu Homo? Pri 
teh vprašanjih nam je lahko v veliko pomoč paleogenetika. Novejša razlaga razvojnega drevesa 




Slika 1: Evolucijsko »drevo« človeka, tekom zadnjega milijona let kaže glavne razvojne linije in (pod)vrste, kot 
tudi do zdaj zaznane genetske introregresije (označene s puščicami). Osrednje »deblo« predniških vrst modernega 
človeka je še danes slabo razjasnjeno, saj so genetske raziskave mogoče le za najbolj pozna obdobja. Beseda 
»Sunda« je okrajšava za jugovzhodne azijske populacije (z otokov Indonezije in Malezije) (Humphrey in Stringer 
2018, str. 143). 
 
2.4. Homo antecessor in Homo heidelbergensis, ter razcep med modernim 
človekom in neandertalcem 
 
Kar se tiče zadnje predniške vrste neandertalca, denisovca in modernega človeka, sta dve možni 
predniški vrsti: Homo antecessor in Homo heidelbergensis. 
Fosilne ostanke vrste Homo antecessor (pionirski človek) so odkrili leta 1994 v španski jami 
Gran Dolina, ki se nahaja v gorovju Atapuerca. Ker so skeletni ostanki ležali pod plastjo, 
sestavljeno iz kamnin, ki kažejo, da je v času njihovega nastanka prišlo do večjega obrata 
zemeljskega magnetnega polja, je bil lahko ta skeletni material natančno datiran s 
paleomagnetno tehniko v čas okoli 850.000 BP (starejše ostanke pa so datirali celo v čas okoli 
1,2 milijona BP). V jami so odkrili skeletne ostanke več posameznikov, med njimi so 
prevladovali otroci. Večina kosti kaže očitne znake mesarjenja ter lomov za pridobivanje 
kostnega mozga, kar kaže na kanibalizem, a ni znano za kakšno vrsto kanibalizma (ritualni, 
preživetveni …) gre. Ekipa, ki je izkopala in preučila skeletni material, je na podlagi dokazov 
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predpostavila, da je H. antecessor očitno druga, ločena vrsta od H. erectus. Razlikujeta se zlasti 
po značilnostih lobanj, čeljusti in zob. H. antecessor je ohranil nekaj primitivnih lastnosti  
čeljusti ter zobnih kron in korenin, vendar so kljub temu nekatere poteze lobanje, ključnice ter 
kosti rok in nog bolj podobne neandertalčevim in tistim modernega človeka. Najbolj zanimiva 
je vdolbinica pod ličnicami (fossa canina), ki je zelo podobna tisti pri modernem človeku. Za 
fossa canina pa naj bi bila prisotna le pri H. sapiensu, zato so nekateri znanstveniki vrsto H. 
antecessor predpostavili za zadnjega skupnega prednika neandertalčeve (s tem tudi denisovske) 
in razvojne linije modernega človeka. To hipotezo nekatere podobne morfološke lastnosti vrste 
H. antecessor, in modernega človeka potrjujejo, vendar pa ji nasprotuje dejstvo, da je H. 
antecessor vendarle preveč arhaičen in prestar. Razcep med neandertalci in modernim 
človekom je namreč postavljen v čas okoli 500.000 BP. H. antecessor je zaenkrat poznan le iz 
najdišča Gran Dolina, kar pomeni, da se soočamo z velikim pomanjkanjem njegovih fosilnih 
ostankov za podrobnejšo primerjavo. Ta vrsta bi torej potencialno lahko bila neposredna 
prednica neandertalcev, H. sapiensa, ali celo obeh, verjetneje pa se zdi, da je prednica vrste H. 
heidelbergensis, kar se bolje sklada s starostjo odkritih fosilov (Humphrey in Stringer 2018, 
106–109). 
Skeletne ostanke vrste H. heidelbergensis so odkrili leta 1908, v peskokopu blizu Heidelberga 
(od koder tudi ime), v Nemčiji. Odkrili so spodnjo čeljustnico brez obradka, ki je datirana v čas 
okoli 600.000 BP. Leta 1922 je sledilo odkritje skoraj cele lobanje in golenice v državi, ki je 
bila takrat poznana kot Severna Rodezija (današnja Zambija). Najprej so jo poimenovali H. 
rhodesiensis, saj so mislili, da gre za ločeno vrsto, vendar so kasneje ob primerjavi obeh 
spodnjih čeljustnic ugotovili, da gre za isto vrsto in jo preimenovali H. heidelbergensis, po 
prvotnem odkritju. S tem se sicer še danes nekaj znanstvenikov ne strinja in pravijo, da gre 
vseeno za dve ločeni, a genetsko zelo sorodni vrsti, vendar je bolj uveljavljeno enotno 
poimenovanje H. heidelbergensis. Skeletne najdbe kažejo, da je bila vrsta razširjena vse od 
Portugalske do vzhodne Kitajske in od Anglije do južne Afrike, živeli pa naj bi med 800.000–
100.000 BP (sam izvor vrste je postavljen v Afriko). H. heidelbergensis je najbolj očiten 
kandidat za neposredno predniško vrsto neandertalca in modernega človeka zaradi njegove 
starosti in predvsem njegove anatomije. Zobje H. heidelbergensisa so majhni, sekalci pa so zelo 
obrabljeni, saj naj bi jih uporabljal kot tretjo roko pri obdelavi rastlin oziroma mesa, kar lahko 
opazimo tudi pri neandertalcih. Povprečna ocenjena višina vrste H. heidelbergensis je 1,75–1,8 
metra pri moških, teža pa 72–76 kilogramov (ocenjeno na podlagi posameznikov iz najdišč 
Boxgrove v Angliji in Broken Hill v Zambiji). Povprečna velikost možganov je bila 800–1300 
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cm3, kar sovpada tudi z anatomsko modernim človekom (1100–1500 cm3). Anatomija in 
proporci telesa so anatomsko precej moderni (daljše noge, primerne za bipedalizem in krajše 
roke, primerne za izdelavo orodja), imajo zelo široko medenico in po vsej verjetnosti tudi široka 
ramena. Anatomija vrste H. heidelbergensis je torej nekje med vrsto H. erectus in modernim 
človekom (Humphrey in Stringer 2018, 109–113). 
Sklenina je najtrši osteološki (kostni) material, v človeškem in živalskem telesu in zaradi te 
lastnosti se lahko različni genetsko pogojeni podatki, zlasti proteomi (to je set beljakovin, 
kodiran z genomom) bolje in za dalj časa ohranijo (najstarejši analizirani proteom pripada opici 
Giganthopithecus, sorodnici današnjega orangutana, stari okoli 1,9 milijona let). Recentna 
študija (2020) je analizirala proteom iz sklenine vrst H. antecessor in H. erectus iz gruzijskega 
najdišča Dmanisi. Prvi in drugi kočnik istega fosila vrste H. antecessor sta datirana v čas 
772.000–949.000 BP, in sicer na podlagi serij uranovega datiranja, medtem ko je prvi pri kočnik 
vrste H. erectus datiran v čas okoli 1.7 milijona let nazaj. Sestava beljakovin iz sklenine obeh 
fosilov je podobna današnji. Proces pridobivanja sklenine je bil zelo destruktiven, v procesu so 
bili uničeni vsi zobje, vendar je bil rezultat obetaven, saj so pridobili visoko kvalitetne sekvence 
beljakovin. Na podlagi te analize so tudi ugotovili, da je bil osebek H. antecessor moškega 
spola, medtem ko je sklenina fosila H. erectus zelo poškodovana zaradi starosti, a je to vendarle 
eden izmed redkih, če ne celo zaenkrat edini sekvencirani fragmenti proteoma vrste H. erectus 
(Welker 2020, 235–236). S pomočjo filogenetskih dreves in genetskega materiala šimpanza in 
ostalih homininov (neandertalca, denisovca in modernega človeka) so ugotovili, da je H. 
antecessor sicer tesno povezan, s človeškimi vrstami iz poznega pleistocena (neandertalec, 
deisovec in moderni človek), vendar ni njihov del. Sekvenca proteinov iz sklenine H. antecessor 
nam sicer ne pokaže točnega razmerja s slednjimi vrstami, vendar so lahko na podlagi 
diferenciacije sekvenc aminokislin ugotovili, da je le ta večja od diferenciacije znotraj te 
skupine (neandertalci, denisovci in moderni ljudje). Na podlagi analize proteoma in morfologije 
lobanje (ki je bolj podobna morfologiji lobanje modernega človeka kakor morfologiji lobanje 
neandertalca), so avtorji raziskave vrsto H. antecessor predlagali za kot zadnjo predniško vrsto 
pred razcepom neandertalcev (in denisovcev) s H. s. sapiens. Posameznik ATD6–69, ki pripada 
vrsti H. antecessor, po besedah avtorjev kaže najstarejše morfološke značilnosti modernega 
obraza, zlasti na predelu med nosom in usti (Welker 2020, 237). Avtorji trdijo še, da vrste H. 
heidelbergensis, ki v splošnem velja za zadnjo predniško vrsto pred razcepom neandertalcev in 
modernega človeka, zdaj ne moremo točno uvrstiti (da torej ne vemo, ali je predniška vrsta 
modernega človeka in neandertalca ter denisovca ali le slednjih dveh). Vsekakor bo treba 
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počakati na DNK ali proteom vrste H. heidelbergensis, da bo mogoče potrditi ali zavreči 
hipoteze Welkerja in sodelavcev (2020). 
V človekovi razvojni liniji je prišlo do razcepa med skupinami, ki so se razvile v linijo 
modernega človeka ter v linijo neandertalca in  denisovca. Poglavitna hipoteza je, da sta se ti 
dve liniji razcepili okoli 500.000 BP, torej v času, v katerem je živel H. heidelbergensis (za 
vrsto H. antecessor zaenkrat še nimamo v tem času fosilnih podatkov). Iz evrazijskih populacij 
vrste H. heidelbergensis naj bi se razvil neandertalec (in kasneje tudi denisovec), medtem ko se 
je iz afriških populacij vrste H. heidelbergensis razvil moderni človek. Datacija tega razcepa je 
verjetno še nekoliko starejša, saj je zdaj vse več različnih raziskav (predvsem genetskih) in 
novih odkritij (na primer, že omenjene raziskave Welkerja in sodelavcev (2020)), ki spodnjo 
mejo razcepa postavljajo celo v čas 765.000 BP, ki vključuje tudi obstoj vrste H. antecessor.  
Kasneje je v neandertalčevi razvojni liniji sledil še en razcep med neandertalci in denisovci. Ta 
razcep se je zgodil v obdobju med 390.000 BP in 470.000 BP, pri čemer so razprave glede tega 
še vedno zelo aktualne. Alternativne datacije razcepov razvojnih linij bom predstavil tekom 
diplomskega dela. 
 
3. Zgodovina ter osnove paleogenetskih raziskav 
 
Genetika je panoga biologije, ki proučuje dedovanje, lastnosti genov in genetskega materiala 
(DNK in mtDNK). Paleogenetika je del genetike, ki preučuje ohranjen genski material 
arhaičnih organizmov, pridobljen iz fosilnih ostankov in v njih išče DNK sekvence, ki jih 
uporablja pri različnih analitičnih metodah. DNK (deoksiribonukleinska kislina) je molekula, 
ki je nosilka genetske informacije v vseh živih organizmih. Prenaša informacije, potrebne za 
razvoj in razmnoževanje vseh živih bitij. DNK je sestavljena iz štirih nukleotidov: adenin (A), 
timin (T), citozin (C) in gvanin (G). Ti se med seboj vežejo v tako imenovane bazne pare (A + 
T in C +  G), zaporedja oziroma sekvence teh parov sestavljajo določene gene in genski zapis, 
ki je pri vsakem organizmu drugačen. Poleg jedrne DNK (ki se deduje po očetovi in materini 
strani) poznamo tudi mitohondrijsko DNK (mtDNK), ki je prisotna le v mitohondrijih celice in 
se pri človeku deduje le po materini strani (Pierce 2015, A1–A18). 
Paleogenetika je zelo mlada veda in se vsako leto bolj in bolj razvija. Veda se je začela, ko so 
leta 1997 dobili prvo sekvenco mitohondrijske (mt)DNK neandertalca. Drugo in tretjo so 
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odkrili tri leta kasneje, leta 2000. To je bil takrat eden izmed vrhuncev v znanosti, saj so tako 
dobili prve genetske informacije o izumrlem homininu. Leta 2006 so v dveh študijah objavili 
sekvence milijon nukleotidov neandertalca, vendar so leto kasneje ugotovili, da je prišlo v tej 
raziskavi do velike kontaminacije (s strani DNK mikroorganizmov ter DNK modernega 
človeka) – zaradi tega, se genetske analize opravlja v čistem laboratoriju, material na katerem 
se bodo opravljale genetske raziskave, pa je prej dekontaminiran. V istem letu so odkrili gen 
FOXP2, ki je pri ljudeh povezan z govorom, ugotovili so tudi, da so imeli neandertalci po vsej 
verjetnosti rdečkaste lase, poleg tega so pridobili mtDNK sibirskega in centralno azijskega 
neandertalca. Leta 2008 so končno pridobili celoten mitohondrijski genom neandertalca ter 
odkrili, da so imeli krvno skupino O. Leto kasneje so sledile raziskave, ki so objavile še pet 
mitohondrijskih genomov. Leto 2010 velja kot prelomno leto v paleogenetiki, saj je Svante 
Pääbo s svojo ekipo genetikov pridobil celoten zapis neandertalskega (jedrnega) genetskega 
zapisa, poleg tega so opravili genetske analize na prstnici iz Denisove jame in ugotovili, da 
posameznik pripada novi vrsti, od katere pred tem še ni bilo odkritih fosilnih ostankov. 
Eponimno poimenovana nova vrsta, denisovci, so bili veliko odkritje za genetike, 
paleoantropologe in arheologe. Istega leta so razvozlali njihov celoten jedrni in mitohondrijski 
genetski zapis (objavili so jih kasneje). Leto kasneje so odkrili, da je prišlo do genskega pretoka 
iz arhaičnih homininov v skoraj vse populacije modernega človeka (Lalueza–Fox et al. 2011, 
3). V svojem diplomskem delu bom predstavil nekaj dosežkov in metod na področju 
paleogenetike, ki so se zgodili po letu 2011. 
Pridobljena DNK izumrlih homininov nam dodatno bogati naše razumevanje evolucije ter 
selitve človeka iz Afrike in s to metodo smo odkrili denisovce, za katere imamo zelo malo 
fosilnih ostankov.  
V (paleo)genetskih raziskavah je najbolj uporabljena metoda PCR (polimerazna verižna 
reakcija), pri kateri ustvarimo milijone ali celo milijarde kopij DNK zaporedja, da lahko na le 
tej opravljamo nadaljnje preiskave. Glavni cilj PCR je narediti dovolj kopij DNK, da lahko to 
nadaljnjo analiziramo oziroma porabimo za druge namene, kot je na primer kloniranje ali 
sekvenciranje. Pred razvojem PCR metode so se genetiki zanašali na bakterijsko kloniranje 
DNK, kar je trajalo več dni ter zahtevalo zadosti genetskega materiala. PCR metoda je v 
primerjavi z bakterijskem kloniranjem bistveno hitrejša, saj lahko z njo pridobimo milijarde 
molekulskih kopij v nekaj urah in to samo iz ene molekule DNK. Ta metoda se zanaša na 
termostabilno DNK polimerazo (encim, ki pospešuje združevanje osnovnih gradbenih enot v 
polimere). Najprej so pri tem postopku uporabljali polimerazo bakterije E. coli, danes pa se 
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uporablja DNK polimeraza temperaturno stabilnejše bakterije Thermus aquaticus, saj se 
reakcija ponovi v več serijah pri različnih temperaturah (od 100 °C do 30 °C v zelo kratkem 
času), kar omogoča nastanek več kopij želene DNK. Celoten cikel takih temperaturnih razlik 
se večkrat ponovi, saj se z vsako ponovitvijo DNK podvoji. Tako lahko iz ene molekule DNK 
v 10 PCR ciklih dobimo več kot 1000 molekul, milijon molekul v 20 ciklih, milijardo v 30 
ciklih … (Pierce 2015, 376–377)  
Sekvenciranje DNK je proces ugotavljanja zaporedja (sekvenc) baznih parov v DNK. 
Sekvenciranje nam omogoča branje genetskih informacij DNK, kar nam poda ogromno 
informacij o strukturi genov in njihovih funkcijah.  
Novejše metode, tako imenovane novo–generacijske tehnologije sekvenciranja (NGS), so zelo 
pospešile postopek napram izvorni metodi dideoksidnega sekvenciranja F. Sangerja. Večina 
NGS metod uporablja vzporedno sekvenciranje, kar pomeni, da je sto tisoče oziroma celo 
milijone fragmentov DNK sekvenciranih istočasno. Prav kmalu bodo lahko tudi  NGS metode 
sekenciranja zastarele, saj se dela na tako imenovanih tretje–generacijskih metodah, za katere 
pričakujejo, da bodo še hitrejše in cenejše (Pierce 2015, 383–384). 
Pri fosilizaciji kosti, ko se DNK veže na mineralne in organske snovi, ki pronicajo skozi 
sedimente in kosti, se lahko tudi ta, v idealnih pogojih, ohrani za zelo dolgo časovno dobo 
(najstarejša sekvencirana DNK je stara 700.000 let). S tem postane fosilizirana kost dober vir 
DNK za genetske analize, poleg tega se sama DNK lahko delno ohrani tudi v sedimentu, vendar 
v bistveno manjših količinah. DNK, ki se ohrani v sedimentih, je sicer pogosto zelo 
kontaminirana in je treba iz nje najprej izbrati ustrezne segmente iskane DNK. To so 
raziskovalci tudi izvedli v raziskavi, pri katerem so vzeli 85 vzorcev sedimentov iz sedmih 
arheoloških jamskih najdišč, kjer je bila potrjena homininska naselitev, pri čemer so bile 
datacije najdišč 14.000 – 550.000 let BP. Rezultati raziskave so bili uspešni, saj so pridobili 
precej segmentov DNK, od katere je sicer precejšen del neidentificiran. Večino pridobljenih 
DNK so pripisali mikroorganizmom; 0,05 % – 10 % vseh segmentov pa naj bi bilo sesalskega 
izvora, poleg tega je zdaj na voljo tudi nekaj fragmentov DNK denisovcev in neandertalcev 
pridobljenih iz sedimentov (Slon et. al., 2017, 605). S to metodo raziskovalci zdaj ne 
potrebujejo več kostnih in materialnih ostankov, da bi potrdili prisotnost homininov, saj 
zadostuje le ohranjena DNK v sedimentih. V primeru, da se DNK ne ohrani, pa je možno 
analizirati beljakovine iz zob. Te ravno tako vsebujejo genske informacije, ohranijo se bistveno 
dalj časa (do 1,9 milijona let) in tudi v toplejšem okolju (nad 20 °C), napram DNK v kosteh. 
To pomeni, da bodo lahko znanstveniki s pomočjo te metode preučili tudi zgodnjo evolucijo 
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človeka, ki je potekala v toplih območjih – v Afriki in jugovzhodni Aziji, kar z ostalimi 
genetskimi metodami ni bilo mogoče (Pierce 2015, 390–391). 
Razlike med posamezniki nastanejo zaradi mutacij (sprememb) v DNK. Mutacija je 
najosnovnejša sila evolucije in je naključna sprememba v DNK, ki nastane zaradi napak pri 
podvajanju DNK med celično delitvijo. Časovna komponenta za datiranje z analizo mutacij je 
približno 30 mutacij na genom na generacijo (Pierce 2015, 168).V sledečih poglavjih bom 
predstavil dosežke in nove dokaze oziroma informacije, ki smo jih pridobili s pomočjo 
genetskih raziskav. Taki rezultati nam pomagajo razjasniti sorodstvena razmerja in odnose med 
kasnejšimi predstavniki rodu Homo. 
 
4. Neandertalci – Homo sapiens neanderthalensis 
 
Homo sapiens neanderthalensis oziroma neandertalec, poimenovan po nemški dolini Neander, 
kjer so odkrili eno izmed prvih njihovih okostij, je najbližji evolucijski sorodnik modernega 
človeka (Homo sapiens sapiens). Neandertalci so nedvomno najbolj znani in najbolj poznani 
arhaični hominini, saj imamo o njih najbogatejše fosilne ostanke in dokaze (poleg H. s. sapiens). 
Prebival je v večjem delu Evrope in zahodne Azije, do Altajskega gorovja v vzhodni Sibiriji in 
do Bližnjega vzhoda (Levanta) na jugu, vse do njegovega izumrtja pred  41.000 – 39.000 leti 
(Higham et al. 2014, 306). Od njihovega prvotnega odkritja je bilo izvedenih ogromno raziskav 
in študij o življenju, prehrani, morfologiji in genetiki neandertalcev. Pri raziskavah slednje so 
na inštitutu Maxa Plancka leta 2010 sekvencirali celoten genom, sestavljen iz več kot treh 
milijard nukleotidov iz treh posameznikov. Prve morfološke lastnosti neandertalcev naj bi se 
pojavile že okoli 400.000 let nazaj, splošno uveljavljeno pa je, da so se razvili pred približno 
230.000 leti. Imajo več morfoloških značilnosti, za katere lahko predvidevamo, da so se 
obdržale zaradi drastičnih podnebnih nihanj in njihovega življenja v majhnih skupinah. Bogati 
fosilni ostanki nam omogočajo dobro rekonstrukcijo njihovih teles: imeli so široka mišičasta 
telesa, a so bili nižje rasti v primerjavi s povprečnim modernim človekom (povprečna višina 
neandertalcev je okoli 1,5–1,7 metra, povprečna teža pa 52–90 kilogramov). Proporci telesa 
kažejo na prilagoditev hladnemu okolju, zato lahko njihovo morfologijo interpretiramo kot 
»hiperarktično« prilagoditev, kar jim je omogočalo boljše ohranjanje telesne toplote. Ena izmed 
teh značilnosti je sposobnost shranjevanja maščobe v telesu kot dodatnega vira energije in kot 
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dodatne izolacije. Med potencialne prilagoditve štejemo tudi napihnjene ličnice in širok nos, 
kar je ogrelo hladen zrak, preden je ta vstopil v pljuča. Za nos ne moremo zagotovo trditi, da 
gre za prilagoditev na mraz, saj so veliki sinusi zelo atipični za kriofilne (mrzloljubne) 
organizme (Lalueza–Fox et al. 2011, 3). Nekoč je bilo mišljeno, da so bili neandertalci 
kognitivno šibkejši od anatomsko modernega človeka zaradi odsotnosti lastnega jezika in slabo 
razvitega abstraktnega mišljenja. Čeprav je to vprašanje še danes aktualno, imamo zdaj veliko 
več dokazov, da to ni res, saj na primer obstaja velika verjetnost, da so poznali namenske 
pokope. Povprečna velikost možganov neandertalcev (1200–1750 cm3) je sicer večja od naše 
(1100–1500 cm3), a to samo po sebi še ne pomeni, da so bili pametnejši, saj je bilo dokazano, 
da so imeli neandertalci po rojstvu različne faze razvoja možganov, kakor jih ima Homo s. 
sapiens, prav tako je sama morfologija možganov obeh vrst precej drugačna (Lalueza–Fox et 
al. 2011, 4). Njihova lobanja je bolj podolgovata in ploska, na pram našemi, ki je bolj zaobljena, 
imamo pa tudi visoko čelo. 
Proti koncu njihovega obstoja (okoli 80.000 let nazaj), so neandertalci prišli v stik z anatomsko 
modernim človekom, najprej na Bližnjem vzhodu in kasneje tudi drugod po Evropi in Aziji. 
Posledično so ti stiki pripeljali tudi do medsebojnih križanj, kar je bilo razvidno tudi na 
nekaterih »hibridnih« fosilnih najdbah. Genetske analize so potrdile, da je s križanjem prišlo 
do izmenjave genov in posledično je v vseh danes živečih ljudeh recentno neafriškega izvora 
možno zaslediti 1 % do 4 % genoma neandertalcev. Ta delež genoma je enako prisoten v vseh 
neafriških populacijah, na katerih so opravili analize; na primer pri Francozih, Kitajcih in 
Papuancih. Na osnovi tega dejstva lahko sklepamo, da je prišlo do križanja pred migracijo 
anatomsko modernih ljudi iz Bližnjega oziroma Srednjega Vzhoda v Azijo in Evropo (Lalueza–
Fox et al. 2011, 6). Ker je večina genoma neandertalca identična modernemu človeku, so si 
genetiki pri analizi neandertalčevega genoma pomagali tudi z genomom šimpanza, da so 
določili regije, ki so pri modernem človeku ali pri šimpanzu podvojene, s čimer so se izognili 
potencialnim napakam in odstopanjem. Ravno sorodnost med obema človeškima podvrstama, 
predstavlja velik izziv pri določanju genskega pretoka. Z neandertalci smo si v zadnjih 500.000 
letih namreč delili skupnega prednika, kar pomeni, da če tudi ni prišlo do pretoka določenih 
genov med podvrstama, lahko predvidevamo, da so si v nekaterih segmentih genoma 
neandertalci bolj podobni z nekaterimi danes živečimi ljudmi, kakor pa so si med seboj. Ravno 
zaradi te genetske podobnosti neandertalce zdaj znanstveno poimenujemo Homo sapiens 
neanderthalensis (prej samo H. neanderthalensis) in anatomsko moderne ljudi Homo sapiens 
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sapiens (prej samo H. sapiens)  (Green et al. 2010, 712–713), torej govorimo o dveh podvrstah 
iste vrste. 
Začetne raziskave so kazale, da današnja evropska populacija H. s. sapiens nima večjega deleža 
genoma neandertalca v primerjavi z ostalimi evrazijskimi populacijami. To je zelo zanimivo, 
še posebej če upoštevamo več tisoč let skupnega bivanja. Nekateri raziskovalci zato trdijo, da 
ni prišlo do veliko srečanj med obema skupinama in so se drug drugega raje izogibali, vendar 
verjetno to ni edini razlog. Možna razlaga je, da križanje ni pustilo večjih genetskih sledi zaradi 
demografske dinamike obeh skupin – moderni ljudje so dokazano bili številčnejši od 
neandertalcev. Ocene največjega števila populacije neandertalcev znašajo med 140.000 in 
350.000 v Evropi v določenem trenutku. Čeprav se to število zdi veliko, nedavne analize v 
Franciji kažejo, da so moderni ljudje presegli njihovo število v razmerju kar deset proti ena. 
Prav tako lahko domnevamo, da so hibridi obeh skupin izginili v slabo poznani tranziciji 
paleolitskih kultur iz aurignaciena v gravettien, v kateri naj bi prišlo do več novih migracij 
modernega človeka v Evropo. To uganko lahko v prihodnosti potencialno rešimo s 
sekvenciranjem genoma anatomsko modernih ljudi iz mlajšega paleolitika, vendar je treba 
upoštevati, da je lahko veliko ostankov iz te dobe kontaminiranih z DNK danes živečega 
modernega človeka (Lalueza–Fox et al. 2011, 6). Prüfer et. al. (2014), so v svoji raziskavi 
predpostavili, da so bile neandertalske populacije bistveno manjše od populacij vrste H. s. 
sapiens in to s predvidenim razmerjem kar 1:10, vendar nove študije (Rogers et. al., 2017) 
pravijo, da to ni nujno. Neandertalska populacija je lahko bila skoraj tako velika kot tista od 
modernega človeka v Evropi, vendar je bila razdeljena na več manjših subpopulacij, ki so si 
redkokdaj izmenjale partnerje. V temu primeru je lahko bila globalna populacija neandertalcev 
precej velika, čeprav je bila reproduktivno dejansko omejena z več manjšimi populacijami. 
Tako hipotezo potrjuje večja stopnja homozigotnosti (dva enaka alela na lokusu) v 
neandertalskem genomu. Taka hipoteza tudi pojasni velike genetske razlike med posameznimi 
populacijami neandertalcev. Po tej hipotezi so anatomsko moderni ljudje stopili v stik z vsaj 
dvema skupinama neandertalcev: s skupino tako imenovanega altajskega neandertalca ter s 
skupino, ki je od altajskega neandertalca genetsko bolj oddaljena (Rogers et. al., 2017, 9862). 
Križanja med neandertalci in anatomsko modernim človekom so pustila genetske sledi v naši 




4.1. Genetika neandertalcev 
 
V zadnjih 30. letih se metode za pridobivanje starodavne DNK zelo hitro razvijajo. S PCR  
metodo so leta 2006 s sekvencirali štiri segmente genoma neandertalca. Odkrili so: segment 
gena MC1R, ki je povezan s pigmentacijo kože, segment gena FOXP2, ki ga povezujemo z 
govorom in jezikom, dele AB0 krvnih skupin (specifično 0 krvno skupino) in gen, ki ga 
povezujemo z okusom (Green et al., 2010, str. 710–712). Genski zapis neandertalca nam zelo 
pomaga pri nadaljnjih raziskavah, saj samo s pomočjo arheologije in morfologije ne moremo 
dobiti vseh odgovorov na naša vprašanja. Ker poznamo genetski zapis obeh skupin, lahko 
najdemo gene, pri katerih je prišlo do spremembe le pri modernem človeku in ne tudi pri 
neandertalcu. Tovrstne analize so v začetni fazi pokazale 78 do 83 genov, ki se razlikujejo med 
obema podvrstama (Lalueza–Fox et al. 2011, 4). 
Do danes imajo paleogenetiki na voljo več delnih in celotnih mtDNK zapisov, ki izvirajo iz več 
kot sedemindvajsetih neandertalcev iz vsaj dvanajstih arheoloških najdišč. Čeprav je bilo v 
prvem mtDNK zapisu neandertalca identificiranih 378 baznih parov, je bilo že takoj očitno, da 
so neandertalci mnogo bolj v sorodu z modernim človekom, kakor so znanstveniki pričakovali. 
Tako majhno število nukleotidnih parov je bilo ohranjenih zaradi kontaminacije z DNK 
modernega človeka (Lalueza–Fox et al. 2011, 2).  
Zanimivo je, da so ugotovili, da je DNK neandertalcev v vseh recentno ne–afriških populacijah 
bolj soroden s kavkaškim neandertalcem iz najdišča Mezmaiskaya, kot pa z neandertalcem iz 
Sibirije ali Vindije oziroma iz kateregakoli drugega potrjenega prebivališča neandertalcev 
(Prüfer et al. 2014, 45). Novejše raziskave sicer kažejo, da genom azijskih in ameriških 
populacij modernega človeka vsebuje več regij neandertalskega izvora kakor evropske 
populacije (Prüfer et al. 2014, 46).  
 
4.1.1. Genski pretok in križanja neandertalcev in modernih ljudi 
 
Kvantitativno majhen delež genoma neandertalskega porekla v vseh recentno ne–afriških 
populacijah je bil sprva interpretiran kot dokaz za en sam dogodek križanja, ki se je zgodil 
kmalu po širitvi sodobnega človeka izven Afrike. Taka razlaga je postala vprašljiva po 
raziskavah, ki so pokazale, da so neandertalske komponente v genih sodobnih vzhodnih Azijcev 
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za 12  % do 20  % bolj prisotne, kot pa v genih Evropejcev. Obstaja več hipotez, ki lahko 
pojasnijo to razliko. Možno je sicer, da je prišlo do križanja med podvrstama v enem samem 
dogodku/epizodi. Možno je pa tudi, da je do križanja prišlo večkrat; prvi neandertalski genski 
pretok v populacijo prednikov vzhodnih Azijcev in Evropejcev je bil dopolnjen z dodatnimi 
introgresijami, potem ko sta se obe populaciji modernega človeka med seboj že ločili. Druga 
hipoteza, ki je skladna z eno samo epizodo genskega pretoka, je, da je neandertalsko poreklo v 
sodobnih Evropejcih razredčila ena od populacij, ki so se prav tako mešale s sodobnimi ljudmi 
in ki so, ustvarile sodobne Evropejce. Ta populacija modernih ljudi se je morda izselila iz Afrike 
ločeno od skupin(e), v kateri je prišlo do genskega pretoka z neandertalci, in tako v njenih genih 
ni bilo nobenega neandertalskega genskega zapisa (Villanea in Schraiber 2019, 39). 
Analiza asimetrije v vzorcu neandertalskih genov med posamezniki vzhodnoazijskega in pa 
evropskega porekla ter simulacije različnih genskih podatkov pri specifičnih modelih križanja, 
so pokazale, da niti hipoteza, ki je upoštevala en dogodek križanja niti hipoteza, ki je 
predvidevala razredčitev neandertalskega porekla, statistično nista prepoznani. Ravno obratno, 
statistika je potrdila hipotezo, ki je predvidela dva dogodka križanja med podvrstama. 
Zgodovina križanja je bila sicer verjetno precej zapletena in je vključevala večkratno križanje 
anatomsko modernih ljudi z neandertalci. Rezultati raziskave Villanee in Schraiberja (2019) 
podpirajo kompleksen model križanja z zgodnjim križanjem, ki se pojavlja pred diverzifikacijo 
evropskih in vzhodnoazijskih skupin modernega človeka, in sekundarne neodvisne epizode 
genskega pretoka med neandertalci in obema populacijama. Različni statistični modeli sicer 
kažejo, da mora model z najboljšim ujemanjem zagotovo vključevati več epizod križanja 
človeka in neandertalca. Čeprav rezultati zaenkrat izključujejo demografski model križanja s 
skupino, ki ni imela genetskih sledi neandertalcev,  redčenja ne moremo popolnoma izključiti; 
lahko bi sicer imelo pomembno vlogo, vendar pa bi bila v tem primeru potrebna zelo intenzivna 
razredčitev, če naj bi bil to edini dejavnik, ki bi pojasnjeval razliko v neandertalskih 
komponentah med Evropo in Vzhodnoazijci (Villanea in Schraiber 2019, 40–41). 
Takšni genski pretoki oziroma genetske introgresije so imele velike morfološke in fiziološke 
posledice. Paleogenetik Svante Pääbo pravi: »Te variacije včasih ščitijo pred boleznimi, včasih 
pa naredijo človeka bolj občutljivega na samo bolezen«. Dve študiji (Gibbons 2016 in Simonti 
et. al. 2016) sta odkrili tri gene, ki izvirajo iz neandertalcev in ki okrepijo imunski sistem 
oziroma njegov odziv. Za mnoge arhaične gene, ki smo jih dobili preko križanj, lahko 
smatramo, da so bili v prazgodovini zelo koristni za preživetje, vendar se je naš življenjski stil 
drastično spremenil in moderniziral, del teh genov zdaj povezujemo z boleznimi. Od leta 2010, 
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ko so prvič sekvencirali celoten genom neandertalca, do sedaj, so paleogenetiki odkrili okoli 
12.000 haplotipov (specifičen set genetskih variacij oziroma alelov v kromosomih) 
neandertalcev v modernem človeku. Točna funkcija genov neandertalskega izvora takrat ni bila 
točno znana, so jih pa večinoma povezovali z imunskim sistemom in kožno pigmentacijo. 
Sekvence neandertalskega izvora sta začela raziskovati Američana Joshua Akey in Tony Capra 
s svojimi ekipami; več kot 6.000 genom neandertalskega izvora sta pripisala njihove približne 
funkcije v več kot 10.000 posameznikih.. Raziskave so izvajali z analizo polimorfizmov na 
enim samem nukleotidu (single–nucleotide polymorphism; SNP), pri čemer so identificirali kar 
135.000 SNP–jev, ki imajo neandertalski izvor. Na primer, eden izmed takih SNP–jev spremeni 
sestavo krvi, da je nagnjena k hitrejšemu strjevanju (hiperkoagulaciji). Nekateri avtorji so 
mnenja, da je neandertalcem sposobnost hiperkoagulacije koristila pri zunanjih poškodbah ali 
pri rojevanju otrok, da niso izkrvaveli. Hiperkoagulacija sicer povzroča strdke in posledično 
srčne, ter možganske kapi, kot tudi druge kardiovaskularne bolezni, ki so povezane s 
hiperkoagulacijo. Avtorji trdijo, da so bile s hiperkoagulacijo pogojene težave v prazgodovini 
redkejše, saj je bila povprečna življenjska doba precej krajša od današnje, kardiovaskularne 
bolezni se namreč pogosteje pojavljajo pri večji starosti. S hiperkoagulacijo je povezana 
inflamacija (vnetje), ki je posledica odziva imunskega sistema ob poškodbi oziroma okužbi. 
Odkrili so, da je veliko SNP–jev, ki smo jih dobili od neandertalcev, povezanih z nevrološkimi 
stanji, kot je na primer dolgoročna depresija oziroma predispozicija za le to. Kaže, da je eden 
izmed možnih razlogov za (dolgoročno) depresijo tudi hiperinflamacija. Nekaj vrst depresij je 
sicer povezanih s posameznikovo majhno izpostavljenostjo soncu, kar je zelo odvisno od 
geografske širine. Moderni človek izvira iz Afrike, kjer je veliko sončne svetlobe, dnevno–
nočni cikli pa so skozi celo leto skoraj enaki, medtem ko so v Evropi, kjer je prebival 
neandertalec okolijske razmere drugačne. Znano je že, da dolgoročno depresijo lahko povzroči 
moten cirkaidiani cikel (to je lastnost procesov v živih organizmih, da se ciklično spreminjajo 
v odvisnosti od dnevno–nočnega cikla, torej s periodo 24 ur). Capra (2016) domneva, da so ti 
SNP-ji neandertalcem omogočili prilagoditve na ledenodobno Evropo, kjer so bili neandertalci 
izpostavljeni zelo nizkim temperaturam, manjši količini sončnega sevanja in nevarnim 
plenilcem, zaradi katerih so bili pogosteje na straži, torej bolj izpostavljeni okolijskim 
razmeram (slednje tudi zato, ker so bile njihove socialne skupine manj številčne od skupin 
modernega človeka), kar lahko pojasni motene cirkaidne cikle. Nekatere variacije znanstveniki 
povezujejo s predrakavimi kožnimi lezijami, imenovanimi aktinične keratoze (actinic 
keratoses), ki so posledica predolge izpostavljenosti soncu in se pogosteje pojavijo v starejših 
letih (Gibbons, 2016, str. 648–649; Simonti et. al. 2016,738–739). 
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Nekaj neandertalskih SNP–jev naj bi bilo vpletenih v metabolizem, zlasti v metabolizem 
lipidov ter v prenos tiamina (vitamina B1) po telesu. Ta je pomemben pri presnovi ogljikovih 
hidratov. Nivo tiamina v telesu je za presnovo zelo pomemben, če ga je premalo, pride do 
znakov podhranjenosti. Neandertalci so s svojo prehrano, ki je bila polna beljakovin živalskega 
izvora in oreščkov, zaužili zadostno količino tiamina. Ko je anatomsko moderni človek migriral 
iz Afrike, je tovrstna prilagoditev lahko bila koristna, saj se je prehrana modernega človeka 
zagotovo spremenila ob vstopu v nova okolja. Po neolitski revoluciji pa je moderni človek 
prešel na prehrano sestavljeno večinoma iz ogljikovih hidratov, kar pomeni, da je v današnji 
prehrani posledično manj tiamina in hitreje pride do predispozicije za podhranjenost in 
sladkorne bolezni tipa 2. Današnja prehrana v zahodnem svetu je pogosto enolična, pri čemer 
uživamo veliko živil sestavljenih iz preprostih ogljikovih hidratov. Kar naredi ta SNP 
potencialno zelo škodljiv, je ravno ta drastična sprememba v prehrani. Med drugimi 
polimorfizmi neandertalskega izvora so odkrili tudi STIM1 (ang. stromal interaction molecule 
1), ki ga povezujemo z inkontinenco, bolečinami v mehurju in okvarami sečil (Gibbons, 2016, 
str. 648–649; Simonti et. al. 2016, 740). 
Med bolj zanimivimi polimorfizmi neandertalskega izvora, ki so jih odkrili so tisti, ki jih 
povezujemo z nikotinsko odvisnostjo (odkrita sta bila dva). Dejstvo je zanimivo zato, ker je 
tobak rastlina novega sveta – obeh Amerik, kjer neandertalec zagotovo ni živel. Odkriti 
polimorfizem se izraža v motnjah receptorjev GABA (ɣ–aminobutanojske kisline), kar se lahko 
(danes) odraža kot nikotinska odvisnost. Vsi polimorfizmi neandertalskega izvora seveda niso 
škodljivi. Vsaj trije so povezani z odzivom imunskega sistema na glivice, parazite in bakterije. 
Ko je moderni človek vstopil v nova okolja, v katerih so živeli njemu tuji patogeni, je z 
križanjem z neandertalci lahko ubral »evolucijsko bližnjico« in prevzel koristne gene od 
neandertalcev, ki so mu omogočili boljšo obrambo pred patogeni. Tovrstni polimorfizmi so še 
posebej koristni za ljudi, ki danes živijo v ruralnih območjih in državah v razvoju, medtem ko 
se pri ljudeh razvitega sveta lahko izkažejo v obliki raznih alergij (preobčutljivost imunskega 
sistema na določene snovi), ali v drugačni škodljivi fiziološki obliki (Gibbons, 2016, str. 648–
649; Simonti et. al. 2016, 740).O tem, kako pomembne in aktualne so pravzaprav paleogenetske 
raziskave in kakšen vpliv imajo lahko na naše današnje življenje, nam veliko lahko pove primer 
raziskave Zeberga in Pääba (2020) o genetskih povezavah med COVID–19 in neandertalcih. 
Njune raziskave so pokazale, da je variacija gena na tretjem kromosomu odgovorna za to, da 
nekateri ljudje težje prenašajo simptome bolezni, ki jo povzroča COVID–19, medtem ko drugi 
lažje ali pa sploh ne kažejo simptomov. Raziskave so prav tako pokazale, da ima ta variacija 
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gena neandertalski izvor, ki je najbolj podoben neandertalcu iz najdišča Vindija in je najbolj 
prisotna v Južni Aziji (Zeberg in Pääbo 2020, 2–3). Ta raziskava je odličen primer za to, kakšne 
so lahko posledice genetskega pretoka iz ene vrste arhaičnih homininov v drugo. Neandertalci 
niso edini, ki so genetsko vplivali na našo podvrsto. Druga zaenkrat znana podvrsta, za katero 
vemo, da je vplivala na naš genetski sklad, so denisovci, ki so bili v genetskem stiku tudi z 
neandertalci. V sledečih poglavjih bom predstavil genetsko razmerje med denisovci in 
neandertalci. 
 
4.2. Altajski neandertalec 
  
V Denisovi jami so, poleg fosilnih ostankov denisovcev, odkrili še eno homininsko kost. Gre 
za proksimalno nožno prstnico, za katero se predpostavlja, da je starejša od 50.000 let (Prüfer 
et al. 2014, 43). Analize DNK so pokazale, da mtDNK prstnice ustreza neandertalčevi, zato so 
primerek poimenovali »altajski neandertalec« oziroma Denisova 5 (Slon et al. 2018, 113). 
mtDNK iz vzorca Denisova 5 se ujema s prednikom neandertalskih osebkov, iz katerih so dobili 
že znane objavljene sekvence neandertalske mtDNK (Mezmaiskaya, Vindija, Neander …). 
Genetsko je Denisova 5 najbližje v sorodu z novorojenčkom iz kavkaške jame Mezmaiskaya 
(Prüfer et al. 2014, 43). Sledile so nadaljnje primerjave z denisovskim genetskim zapisom, 
neandertalskim genetskim zapisom iz hrvaške jame Vindija, genetskim zapisom 
neandertalskega dojenčka iz jame Mezmaiskaya in s kar 25 genetskimi zapisi danes živečih 
ljudi (Han, Tibetanci, Francozi, Papuanci, Yoruba …) (Prüfer et al. 2014, 43). Z navedenimi 
primerjavami so poskušali določiti genetsko razširjenost populacije altajskega neandertalca in 
potencialni izvor te populacije ter sorodnost s preostalimi populacijami neandertalcev. Odkrili 
so, da ima altajski neandertalec večjo raven homozigotnosti, kar pomeni, da je bil rojen v 
incestu. Točno razmerje staršev še ni znano, lahko, da gre za polbrata in polsestro, ki sta imela 
skupno mamo, bratranca in sestrično s skupnimi starimi starši, strica in nečakinjo/teto in nečaka 
ali celo dedka in vnukinjo/babico in vnuka (Prüfer et al. 2014, 43). Neandertalci so sicer 
genetsko bolj podobni denisovcem kakor anatomsko modernim ljudem, kar pomeni, da sta se 
morali ti dve podvrsti razcepiti od njune predniške skupine, ki se je pred tem že genetsko 




4.3. Hominini iz Sima de los Huesos, ter razcep med neandertalci in 
denisovci 
 
V španski jami Cueva Mayor, v dvorani z razlogom poimenovani Sima de los Huesos (Jama 
kosti), v gorovju Atapuerca, so odkrili fosilne ostanke 28. posameznikov, katere so sprva 
datirali v čas 600.000 BP in jih pripisali vrsti H. heidelbergensis. Pred kratkim (2016 in 2018) 
so jih ponovno datirali in ugotovili, da so živeli okoli 430.000 BP. Morfološko so zelo podobni 
neandertalcem, vendar je njihov mtDNK zapis bolj soroden z denisovci, kakor z neandertalci. 
Ker mtDNK ne pokaže celotne sorodstvene slike, so naredili genetske analize jedrne DNK. Po 
genetskih in morfoloških raziskavah in rezultatih je možno trditi, da se je razcep med denisovci 
in neandertalci zgodil pred približno 430.000 leti. Zobovje homininov iz Sima de los Huesos (v 
nadaljevanju: SH) je zelo podobno neandertalčevim, prav tako imajo zelo podobno oblikovano 
zatilnico, izrazit nadočesni obok, lopatico in obrazno prognatnost. Čeprav mtDNK kaže na 
bližjo sorodnost tako z denisovci kakor neandertalci, nam tovrstna analiza ne prikaže celotne 
slike, saj se mtDNK deduje le po materini strani. Pridobivanje novega, jedrnega materiala za 
genetsko analizo je bilo težko zaradi starosti fosilov, jedrna DNK se namreč ni v celoti ohranila. 
DNK so pridobili iz štirih posameznikov, in sicer iz enega sekalca, enega kočnika, stegnenice 
in lopatice. Poleg starosti fosilov, je genetikom delo oteževala še kontaminacija ostankov z 
DNK modernega človeka (Meyer et. al., 2016, 504; Humphrey in Stringer 2018, 115–118). 
Da bi ugotovili točno sorodstvo SH homininov z neandertalci, denisovci in modernim 
človekom, so primerjali visoko–kvalitetno sekvenco genoma altajskega neandertalca, 
denisovke Denisova 3, današnjo afriško populacijo Mbuti in genom SH hominina. Bili so tudi 
pozorni na to, kje se ti genomi razlikujejo od šimpanzovega. Z genetskimi analizami so 
ugotovili, da so SH hominini bolj v sorodu s predniki neandertalcev, kakor pa z denisovci, kot 
so to sprva predvidevali. Na osnovi teh novih podatkov so torej lahko sklepali, da so SH 
hominini predniška skupina neandertalcev ali pa so v tesnem sorodu z njo. Zanimivo je, da je 
jedrna DNK SH homininov bolj podobna neandertalčevi, hkrati je mtDNK zelo podobna 
denisovčevi. Ena izmed razlag tega je, da si denisovci in SH hominini delijo tako podobno 
mtDNK, ker naj bi jo podedovali od še ene, za zdaj nepoznane, homininske vrste. Bolj verjetna 
hipoteza pa je, da se je neandertalčeva mtDNK bolj kot pri denisovcih genetsko diferencirala v 
poznem pleistocenu zaradi genskega pretoka z modernim človekom. To tudi pojasnjuje 
odsotnost določenih morfoloških značilnosti neandertalca pri nekaterih evropskih fosilih 
(Ceprano, Mala Balancia) (Meyer et. al., 2016, 506). 
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Meyer et. al. (2016), je na podlagi genetike in datacije SH homininov predpostavil, da se je 
razcep denisovcev in neandertalcev zgodil pred 430.000 leti, kar še vedno ustreza prvotni 
hipotezi, da naj bi se razcep zgodil nekje med 390.000 BP in 470.000 BP, kar je predpostavil 
Prüfer et. al. (2014). Nasprotno so Rogers et. al. (2017), predpostavili, da je do razcepa prišlo 
bistveno prej, in sicer že okoli 744.000 BP (Rogers et. al., 2017, 9862). Razcep obeh podvrst je 
še danes nejasen, vendar je najbolj uveljavljena Meyerejeva (2016) hipoteza. Genetske 
raziskave SH homininov so tudi umestile razcep H. s. sapiens in neandertalca iz časa 500.000 
BP na 650.000 BP, kar je bližje vrsti H. antecessor kakor H. heidelbergensis. Pri datacijah 
razcepa je treba nujno upoštevati, da je do razcepa v dve podvrsti prišlo postopoma skozi več 
sto tisočletij, da je razcep torej časovni interval, ne pa časovna točka.  
 
5. Denisovci – Homo sapiens denisova 
 
Denisova jama se nahaja v južni Sibiriji, na severovzhodnem pobočju Altajskega gorovja. 
Poimenovana je po puščavniku, ki je v njej prebival. Na tem področju sta živeli in očitno tudi 
sobivali dve vrsti homininov, in sicer neandertalci in denisovci. Jama je sestavljena iz treh 
dvoran: glavne, vzhodne in južne dvorane. V vsaki se je naložilo več metrov depozita (7 do 
4.5m). Z izkopavanji leta 2008 so odkrili več vrst srednjepaleolitskega orodja, raznolike izdelke 
iz mlajšega paleolitika kot tudi ostanke pleistocenske flore in favne. Prav tako so odkrili štiri 
fragmentirane fosilne ostanke homininov, za katere so kasneje ugotovili, da gre za čisto novo 
vrsto – denisovce, dve fragmentirani kosti neandertalcev ter en fragment kosti, za katero so 
kasneje ugotovili, da pripada hibridu obeh vrst. Medtem ko je najmlajša plast primerna za 
radiokarbonsko datiranje, so na ostalih plasteh morali uporabiti termoluminiscentno metodo, 
saj so te plasti starejše od 50.000 let. Odkrili so tudi fosilne ostanke človeka, in sicer distalno 
prstnico iz četrtega ali petega prsta, datirano na 50.000–30.000 let BP. Morfološko so jo 
povezovali z neandertalcem. V isti jami so kasneje odkrili okrašene predmete, polirane kamne 
in kamena orodja ter najstarejšo šivanko na svetu, ki so jih povezali z modernim človekom. 
Leta 2010 so na Znanstvenem inštitutu Maxa Plancka v Nemčiji opravili genetsko analizo kosti 
(prstnice) in dobili genetski zapis (sekvenciran celoten genom), ki pripada novi človeški 
podvrsti – Homo sapiens denisova, ki je bolj sorodna neandertalcem kot modernemu človeku. 
Ta genetski zapis je, poleg zelo majhnega števila fosilnih ostankov, ena izmed redkih sledi o 
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obstoju denisovcev, zato točna anatomska rekonstrukcija zaenkrat še ni možna. Genetske 
analize so DNK denisovskega izvora zasledile v največji meri pri Melanezijcih s Papue Nove 
Gvineje, negritskih populacijah na Filipinih in Aboridžinih v Avstraliji.  Čeprav imamo torej 
zelo malo fosilnih dokazov o denisovcih, lahko ravno zaradi rezultatov genske analize 
predvidevamo, da so poseljevali centralno, vzhodno in jugovzhodno Azijo in po vsej verjetnosti 
del Oceanije oziroma, da so se tja naselili njihovi potomci. V današnjih populacijah omenjenih 
predelov je možno zaslediti 5 % do 6 % denisovske DNK, vendar je le ta manj enotna (kar 
namiguje, da so se denisovci križali z več različnimi populacijami anatomsko modernega 
človeka), kot je neandertalčeva. Slednje lahko nakazuje, da so anatomsko moderni ljudje imeli 
z denisovci bolj kompleksne odnose kot z neandertalci (Vernot, Pääbo, 2018 str. 6). 
Leta 2019 je bila objavljena raziskava, ki je pokazala, da so odkrili mandibulo (spodnjo 
čeljustnico) (sl. 2) denisovca, v jami Baishya Karst, ki leži v občini Xiahe (od koder izvira 
poimenovanje fosila), v severozahodnem Tibetu. S pomočjo U–Th (urano–thorijevega) 
datiranja, so starost čeljustnice postavili v čas okoli 160.000 BP, kar pomeni, da gre za 
najstarejši dokaz o prisotnosti ljudi na tibetanski planoti. Pred tem je veljalo, da je bil H. s. 
sapiens prvič prisoten v Tibetu 30.000–40.000 let nazaj. Desna polovica mandibule (znana tudi 
kot Xiahe mandibula) je bila odkrita v jami že leta 1980, v karbonatni plasti, ki je omogočala 
datacijo kosti. Poleg čeljustnice je bilo odkritih nekaj kamenih in koščenih orodij. Na žalost se 
DNK ni ohranila, vendar pa se je ohranil proteom (set beljakovin v organizmu, ki je pogojen z 
geni) v sklenini. Filogenetske raziskave so vseeno omogočile uvrstitev Xiahe primerka znotraj 
okvirja denisovcev oziroma kot njihovo sestrsko populacijo na območju centralne Vzhodne 
Azije (Chen et. al., 2019, 409). Morfologija mandibule je razmeroma podobna srednje–
pleistocenskim homininom (H. erectus) in tudi metrično ustreza tej skupini. Telo čeljustnice je 
zelo robustno, nizko in debelo. Višina se rahlo zniža proti čeljustnemu vogalu, kjer so 
pripenjališča za žvekalne mišice zelo močno razvita. Ni nobenih sledi o razvitem obradku, 
brada pa je pomaknjena nazaj. Kljub temu, da je morfološko zelo podobna mandibuli pri H. 
erectus, je njen zobni lok krajši in bolj podoben neandertalčevi ali tisti pri H. s. sapiens 
(parabolična oblika). Najbolj izstopajoča lastnost, ki povezuje posameznika Xiahe s fosili iz 
jame Denisova, so veliki zobje (Chen et. al., 2019, 409–410). Avtorji raziskave predvidevajo, 
da Xiahe mandibula predstavlja najstarejši fosilni ostanek denisovcev in da istočasno 
mandibula predstavlja najstarejši človeški fosil v Tibetu, kar pomeni, da so bile tamkajšnje 
populacije prilagojene na visoko nadmorsko višino (jama je na 3280 m nadmorske višine). 
Poselitev tako visokih predelov je bila zaradi težavnih okoliščin, kot so pomanjkanje surovin, 
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nizke temperature in hipoksija (pomanjkanje kisika v krvi), v preteklosti povezana le s H. s. 
sapiensom. Najdba čeljustnice daje znanstvenikom dodatni pogled na razvoj homininov na tem 
področju in na njihovo prilagojenost na zelo zahtevno okolje (Chen et. al., 2019, 410–411). 
 
Slika 2: a–e: Xiahe mandibula; a, b, d, e: čeljustnica po digitalni odstranitvi karbonatne mešanice; prezrcaljeni deli 
so pobarvani sivo; na sliki e je narisan kot brade (Chen et. al., 2019 sl. 1). 
Poleg najdb iz Denisove jame in Xiahe mandibule, je na Kitajskem še veliko fosilov iz obdobja 
60.000–350.000 BP. Izvirajo iz najdišč Dali, Maba, Xujiayao, Xuchang, kjer so našli fragmente 
lobanj, in najdišče Jinniushan, kjer so odkrili ogromen ženski skelet. Te fosile je težko 
taksonomsko opredeliti, saj so določene njihove značilnosti podobne kot pri vrstah H. erectus, 
H. heidelbergensis in pri neandertalcih. Katerikoli od njih bi lahko bil denisovec, vendar brez 
genetske analize tega ne moremo trditi. Tudi v morju blizu otoka Penghu (Tajvan), je bila 
odkrita čeljustnica, ki je podobna Xiahe fosilu. Ker pa je čeljustnica podobna tudi čeljustnicam 
vrste H. erectus, se je težko odločiti, za katero vrsto gre (Humphrey in Stringer 2018, 129). 
Kljub zaenkrat tako majhnemu številu fosilnih ostankov denisovcev, so znanstveniki vseeno 
odkrili metodo, ki nam omogoča približno rekonstrukcijo izgleda denisovcev. To metodo bom 





5.1. Anatomija in izgled denisovcev 
 
Določeni geni delujejo kot kontrolna mesta, ki sprožijo ali zavrejo izražanje drugih genov. 
Kemijska modifikacija, ki določa izražanje genov se imenuje metilacija, pri njej pa se nukleotidi 
(citozin) modificirajo. Metalizaciji je mogoče slediti in zato znanstveniki lahko poustvarijo 
»metilacijski zemljevid«. Poustvarili so že zemljevid denisovske deklice, fosila Denisova 3 
ljubkovalno poimenovanega »Deny«, kateri je pripadala prstnica, najdena v Denisovi jami. 
Primerjali so ga z metilacijskim zemljevidom neandertalca, H. s. sapiensa in šimpanza. 
Osredotočili so se na predele, na katerih se je metilacija razlikovala za več kot 50 %. Z dodatno 
pomočjo podatkovne zbirke človeških fenotipov so lahko ugotovili, kateri geni so bili pri 
posamezni skupini izraženi. Ta metoda sicer ne more zagotoviti natančnih telesnih mer 
denisovcev in se je ne sme uporabiti za posploševanje glede telesnih lastnosti vseh denisovcev, 
saj sekvencirani genom izvira iz mlade deklice. Kljub temu so raziskovalci odkrili 56 
anatomskih lastnosti, ki se razlikujejo od neandertalcev in modernih ljudi (od tega jih je kar 34 
na predelu lobanje) (Price 2019, 1232).  
Anatomske študije kočnika denisovca so pokazale, da se njihovi kočniki precej razlikujejo po 
obliki krone in korenin, napram kočnikom modernega človeka in večinoma tudi od 
neandertalčevih. Preučevanje tovrstnih anatomskih razlik med človeškimi vrstami je kritično 
za razumevanje adaptacij, selektivnih pritiskov in razvojnih trajektorij, ki so specifične za ljudi, 
kot tudi za razumevanje posledic introgresij in križanj (Gokham et. al., 2019, 180). Na podlagi 
njihovih genetskih podatkov lahko določimo izražanje genov. V idealnem primeru bi tovrstne 
analize izvajali na RNK (ribonukleinska kislina), vendar RNK molekule v fosilnih ostankih 
razpadejo hitreje, kakor DNK in zato niso na voljo za sekvenciranje. Namesto RNK so 
znanstveniki zato uporabili metilacijski zemljevid, s katerim si pomagajo pri določanju, 
izražanja genov. To metodo so uporabili na neandertalskem ter šimpanzjem genomu in 
ugotovili, da je dokaj zanesljiva (80 % do 90 % natančnost). S to metodo so že določili 
metilacijske zemljevide Denisova 3 (13 let staro denisovko), altajskega in vindijskega 
neandertalca ter pet anatomsko modernih ljudi iz pred 45.000 – 7.500 leti. Pri tem so morali 
upoštevati starost denisovke ter spole posameznikov, saj so opazovali rodovniške spremembe 
in ne osebno–razvojne, kot so starost, spol in tip kosti (Gokham et. al., 2019, 181). Zaradi večje 
natančnosti metode so denisovske značilnosti razdelili na dva dela: značilnosti denisovcev in 
neandertalcev, ki se razlikujejo od modernega človeka, ter denisovske lastnosti, ki se razlikujejo 
od neandertalčevih. Prvi del predstavlja lastnosti in značilnosti, ki so se razvile na razvojni liniji 
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modernega človeka ali pri prednikih denisovcev in neandertalcev, medtem ko drugi del 
predstavlja lastnosti, ki so se lahko razvile bodisi pri denisovcih bodisi pri neandertalcih. 
Znanstveniki so predvidevali, da bo večina analiziranih fenotipov pristala v prvi skupini 
značilnosti in da bodo ti podatki tudi najbolj zanesljivi, saj imajo na voljo boljše genetske in 
fosilne informacije. Dejansko so prepoznali 56 potencialnih lastnosti, po katerih se denisovci 
razlikujejo od neandertalcev in modernega človeka, pri čemer so za 32 izmed njih prepričani, 
da je do spremembe zagotovo prišlo pri denisovcih. Na podlagi teh informacij so lahko deloma 
rekonstruirali skeletno anatomijo denisovcev (sl. 3 in 4). Pričakovano so ugotovili, da so bili 
denisovci morfološko zelo podobni neandertalcem, saj so navsezadnje genetsko zelo sorodni, 
skupini si delita kar 21 do sedaj prepoznanih lastnosti. Tako kot neandertalci imajo tudi 
denisovci izrazito robustno čeljust, nizko lobanjo, široko bazo lobanje, nizko čelo, debelo zobno 
sklenino, široko medenico, velike stegnenične artikulacije, široke in dolge prste ter velik prsni 
koš (sl. 3 in 4). Preostalih 11 lastnosti, po kateri se denisovci zagotovo razlikujejo od preostalih 
podvrst, so znanstveniki razdelili na tri morfološke skupine: podaljšan zobni lok, povečan 
čeljustni sklepni odrastek in temenično širitev – povečano razdaljo med obema temenicama 





Slika 3: Obarvani deli na lobanjah modernega človeka, neandertalca in denisovca prikazujejo lastnosti denisovcev, 
relativno glede na ostali dve podvrsti, rekonstruirane s pomočjo metilazacijskega zemljevida. Modre (povečanje) 
in rdeče (zmanjšanje) puščice nakazujejo na spremembo v primerjavi z neandertalcem (N) in modernim človekom 
(MH), prazni krogi pa označujejo lastnosti, kjer spremembe niso zaznali. Že na prvi pogled je rekonstruirana 
lobanja denisovca bolj podobna neandertalski kakor naši, vendar je širša tudi od neandertalske. Kosti, na katerih 
rekonstrukcije niso izvedli niso obarvane (Gokham 2019, sl. 4). 
S to rekonstrukcijo se ujema kar nekaj kitajskih fosilov iz srednjega in poznega pleistocena. Ti 
fosili kažejo lastnosti, ki so podobne neandertalskim, vendar filogenetska klasifikacija ostaja 
nepotrjena. Neandertalcem podobne lastnosti so denimo prisotne na fragmentih 100.000 – 
130.000 let stare lobanje iz najdišča Xuchang, na vzhodu Kitajske. Podobnost neandertalcem 
in lokacija najdišča na vzhodu Kitajske nakazujeta na možnost, da gre morda v tem primeru za 
denisovca, vendar se tega brez DNK analize ne da potrditi. Ohranjene so kosti krova in baze 
lobanje, obraz in čeljust pa se niso ohranile. Pri ohranjenih kosteh iz najdišča Xuchang, je 
mogoče opaziti lateralno razširitev senčnic, nizko višino lobanje, lateralno razširjenost temenic, 
ki je večja od povprečne vrednosti pri neandertalcu in modernem človeku, široko bazo lobanje, 
gracilnost lobanjskih kosti, močne nadočesne oboke, zmanjšano debelino zatilnice, sagitalno 
sploščenost in krajši, ter navznoter obrnjen bradavičnik (processus mastoideus) (sl. 3). Ob 
primerjavi je denisovski kočnik (iz Denisove jame) precej večji od kočnikov modernega 




Ker predstavljena analiza metilacijskega zemljevida temelji le na eni posameznici (Denisova 
3), je treba upoštevati, da nam informacije še ne morejo dati dokončne podobe vrste. To nam 
bo omogočilo le več fosilnih dokazov. 
 
Slika 4: Obarvane kosti modernega človeka, denisovca in neandertalca prikazujejo lastnosti denisovcev, relativno 
glede na ostali dve podvrsti, rekonstruirane s pomočjo metilazacijskega zemljevida. Modre (povečanje) in rdeče 
(zmanjšanje) puščice nakazujejo na spremembo v primerjavi z neandertalcem (N) in modernim človekom (MH), 
prazni krogi pa označujejo lastnosti, kjer spremembe niso zaznali. Kosti (poleg lobanje), na katerih rekonstrukcije 
niso izvedli, niso obarvane (vretenca, prsnica, kosti lobanje, kosti narta in pogačica) (Gokham 2019, sl. 5). 
Genetiki so v posameznici, Denisova 3, prepoznali alele, ki jih povezujemo s temno kožo, 
rjavimi lasmi in rjavimi očmi, vendar, kot pri vseh lastnostih, ne smemo pričakovati, da so si te 
značilnosti delili kar vsi denisovci (Meyer et al. 2012, 6). Poleg prstnice Denisova 3 so odkrili 
tudi zob denisovca, ki pa ni pripadal istemu posamezniku. Zob je prav tako morfološko izstopal, 
kot tretji kočnik je precej večji od večine fosilnih ostankov rodu Homo, z izjemo zob vrst Homo 
habilis in Homo rudolfensis. Zanimivo je tudi to, da je zob denisovca primerljiv z 
avstralopitekovimi, ravno zaradi svoje robustnosti. Od neandertalskih zob se tudi razlikuje po 
kroni in koreninah. Kot iz prstnice, so tudi iz tega zoba izolirali in analizirali mtDNK, da bi 
pojasnili odnos med tem posameznikom in modernim človekom ter neandertalcem. Ob 
primerjavi z mtDNK prstnice so ugotovili, da gre za dva različna posameznika in da se zapisa 
mtDNK razlikujeta samo v dveh lokusih (to je pozicija na kromosomu, kjer je specifičen gen), 
medtem ko se med neandertalcem in mislečim človekom mtDNK razlikuje na 380 mestih 
(Reich et al. 2010, 11). O Denisovcih vemo iz leta v leto več. Njihova materialna kultura 
46 
 
dokazuje, da so bili mentalno zelo razviti in sposobni izdelovati dobra orodja in okrašene 
predmete.   
 
5.2. Materialna kultura denisovcev 
 
Najdbe iz Denisove jame dokazujejo, da so bili denisovci sposobni izdelovati orodja, kot tudi 
okrašene predmete, kar bi lahko kazalo tudi na zametke abstraktnega mišljenja. Materialna 
kultura denisovcev zaenkrat izvira samo iz Denisove jame. Na podlagi artefaktov in 
termoluminiscenčnega datiranja, so arheologi določili štiri časovna obdobja Denisove jame: 
zgodnji srednji paleolitik (cca. 287.000 – 170.000 let nazaj), pozni srednji paleolitik (cca. 
156.000 – 50.000 let nazaj), zgodnji mlajši paleolitik (cca. 65.000 – 45.000 let nazaj) in mlajši 
paleolitik (cca. 36.000 – 14.000 let nazaj). Na podlagi arheoloških in fosilnih ostankov 
arheologi ocenjujejo, da so denisovci poseljevali jamo cca. 287.000 – 55.000 let nazaj, 
neandertalci pa naj bi bili prisotni 193.000 – 97.000 let nazaj, če upoštevamo, da ni invazivnih 
najdb, kar oteži interpretacijo najdišča in spremeni datacije. Moderni človek pa naj bi bil 
prisoten v jami šele 40.000 BP. Seveda tu ni šlo za stalno poselitev, ampak so se populacije 
neandertalcev in  denisovcev izmenjavale do končne poselitve s strani H. s. sapiensa (Jacobs 
et. al. 2019, 596–597). S pomočjo DNK analiz je zdaj tudi jasna približna starost najdenih 
posameznikov. Najstarejša in najmlajša genetsko datirana posameznika sta denisova 2 in 
denisova 3 (85.000 ± 8.000 let BP), razlika med njima pa je 54.200 – 99.400 let. Prav tako so 
odkrili starost fosilov denisova 5, znanega tudi kot altajski neandertalec (123.000 ± 7.000 let 
BP), in denisova 11, ki je hibrid neandertalca in denisovca (okoli 90.000 let BP) (Jacobs et. al. 
2019, 565).   
Najstarejše časovno obdobje jame (zgodnji srednji paleolitik), pred 287.000 ± 41.000 – 170.000 
± 19.000 BP v glavni in pred 269.000 ± 97.000 BP v južni dvorani, je karakterizirano z 
najdbami, med katerimi prevladujejo diskasta in kombewa jedra, pojavijo se tudi levallois jedra, 
med orodji pa prevladujejo strgala, nazobčana orodja in orodja z izjedo (sl. 5d). V sledeči plasti 
(pozni srednji paleolitik), 156.000 ± 15.000 do 58.000 ± 6.000 BP v glavni in vzhodni ter 
136.000 ± 26.000 do 47.000 ± 8.000 BP v južni dvorani, so odkrili ploščata, diskasta in levallois 
jedra, namenjena primarnim odbitkom, poleg tega so odkrili tudi pol–prizmatska jedra. Pri 
orodjih prevladujejo nazobčani odbitki z izjedo, odkrili so tudi vbadala in odbitke oziroma kline 
s prečno retušo (sl. 5c). Za obe plasti predvidevajo, da so v času njunega nastanka jamo 
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poseljevali tako denisovci kot tudi neandertalci, čeprav so bili neandertalci bolj prisotni v 
naslednjem obdobju, to je pozni–srednji paleolitik (Jacobs et. al. 2019, 596–597). Pri 
interpretaciji orodij, ki pripadajo določeni podvrsti, nam najbolje pomaga pridobljen genetski 
material iz sedimentov. 
Depozicija plasti iz zgodnjega mlajšega paleolitika se je začela pred 44.000 ± 5.000 BP v glavni, 
63.000 ± 6.000 BP v vzhodni in po 47.000 ± 8.000 BP v južni dvorani. Med najdbe te plasti 
prištevamo več odbitkov, ozkih jeder za proizvodnjo klin in levallois odbitkov. Pri orodjih 
prevladujejo praskala (sl. 5b). Med temi najdbami je prav tako precejšna zastopanost artefaktov 
iz zgornjega sloja (mlajši paleolitik), mednje prištevamo bogato zastopanost koščenih orodij in 
okrasja narejenega iz kosti, zob, mamutovine in okrasnih kamnov. To časovno obdobje je 
datirano okoli 36.000 ± 4.000 BP, opazimo pa tudi precej izboljšano tehniko izdelave kamenih 
orodij, še posebej pojav praskal (sl. 5a) (Jacobs et. al. 2019, 596–597). V jami zaenkrat še ni 
bilo potrjenih arheoloških in fosilnih ostankov vrste H. s. sapiens. To nam da odličen vpogled, 
koliko spretni so bili denisovci in koliko truda in pozornosti so namenili v izdelke če so bili res 




Slika 5: Najdbe iz Denisove jame: a) mlajše–paleolitsko orodje: 1–3, klince; 4, retuširana klina; 5, praskalo na 
klini. b) zgodnje mlajše–paleolitski artefakti: 1, marmornat prstan; 2, perle; 3, slonokoščen obesek; 4, obesek iz 
jelenovega zoba; 5, slonokoščen prstan; 6, obesek iz zoba vapitija; 7, zapestnica iz kloritolita; 8, koščena igla; 9, 
praskalo; 10, retuširana konica; 11 in 12, klini. c) pozno srednje–paleolitska orodja: 1, klina; 2 in 5, mousterienski 
konici; 3, levallois konica; 4, strgalo. d) zgodnje srednje–paleolitsko orodje: 1, jedro; 2 in 4, strgala; 3, nazobčano 
orodje (Jacobs 2019, ED sl. 9). 
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Reprezentativni vzorec na sliki 5 nam pokaže dober vpogled v tehnologijo kamenih orodij 
denisovcev. Zelo očitno so bili dobri izdelovalci orodja, vendar le na podlagi njihovega 
orodja, ne moremo česa več reči o njihovi kulturi. Ta orodja bodo v prihodnosti pomagala pri 
identifikaciji razširjenosti denisovcev, za kar se trenutno opiramo le na le na genetske analize, 
pomagala pa bodo tudi pri določanju tipologije in tehnologije kamenih orodij, zlasti 
neandertalcev in denisovcev, na prehodu iz srednjega v mlajši paleolitik. 
 
5.3. Genetika in domnevna razširjenost denisovcev 
 
Vernot in Pääbo sta v svoji raziskavi (2018) ugotovila, da se lahko DNK, ki smo jo dobili od 
denisovcev, deli na dve komponenti: tisto, ki je bolj sorodna sekvenci genoma iz Denisove jame 
in na tisto, ki ji je manj sorodna.  Slednja komponenta je prisotna zlasti pri današnjih populacijah 
Oceanije in prebivalcih Papue Nove Gvineje. Prva komponenta pa je bolj pogosta pri 
populacijah Japonske in Kitajske. Ta raziskava dokazuje, da sta se z nami križali vsaj dve 
različni populaciji denisovcev (Vernot in Pääbo 2018 str. 6–7). Browning in sodelavci (2018) 
so v svoji raziskavi primerjali neandertalsko DNK v evropskih in azijskih populacijah ter 
ugotovili, da je le ta zelo homogena, zato so predlagali, da lahko izvira iz ene same 
neandertalske populacije, kar je drugače, kot pri denisovi DNK. Potrdili so tudi hipotezo, da 
azijske populacije v sebi nosijo več neandertalske DNK kakor evropske, kar pa lahko 
interpretiramo kot nadaljnje križanje neandertalcev in modernega človeka v Aziji ali kot 
»razredčitev« neandertalske komponente v Evropi s populacijami modernega človeka, ki pa v 
sebi niso nosile, oziroma so nosile le majhen delež neandertalske DNK, o čemer sem že pisal v 
poglavju 4.1.1. Metode, ki jih so izbrali Browning in sodelavci, da bi prepoznal arhaično DNK 
v modernem človeku, se znajo v prihodnosti izkazati za zelo inovativne, saj z njimi lahko 
pridobimo DNK ostalih homininov, ki jih trenutno ne poznamo, ali pa celo odkrijemo nove 
vrste, za katere še nimamo fosilnih dokazov (sl. 6). V svoji raziskavi so Browning in sodelavci 
ugotovili, da 25 % haplotipov modernega človeka ne pripada niti denisovscem niti 
neandertalcem, vendar niso mogli opredeliti, ali ti dejansko pripadajo drugim homininom  ali 
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neandertalske DNK v 
današnjih populacijah modernega človeka, pike pa označujejo fosilne ostanke, iz katerih so dobili sekvence 
genomov (Vernot in Pääbo 2018 sl. 1). 
 
Glede na informacije, pridobljene iz jedrne DNK denisovcev in neandertalcev, je zaenkrat 
najbolj verjetna hipoteza, da gre za dve hkrati razvijajoči se skupini v Aziji, ki ju je mogoče 
opredeliti kot sestrski skupini (Lalueza–Fox et al. 2011, 7). Odkrili so tudi prisotnost majhnih 
količin neandertalskih genov v genomu denisovca Denisova 3, ki dokazujejo, da sta se obe 
skupini med seboj vsaj enkrat križali (Slon et al. 2018, 113). Oba skeletna ostanka denisovcev 
iz Denisove jame nosita izjemno arhaične morfološke in molekularne značilnosti. Za to 
obstajajo tri možnosti pojasnila. Prvo je, da so se te značilnosti porazgubile v populacijah 
modernega človeka in neandertalca, medtem ko so se v denisovcih ohranile. Druga je, da so te 
značilnosti prešle zaradi križanja med vrstami. Tretja je, da gre za ponovni obrat k arhaičnim 
lastnostim prednikov (Reich et al. 2010, 13). 
Natančnega geografskega razpona denisovcev še ne poznamo, ampak lahko domnevamo, da so 
poseljevali večji del, če ne celotno jugovzhodno Azijo, saj so se predniki današnjih Oceanskih 
ljudstev (populacije, ki imajo največ denisovske DNK) širili preko jugovzhodne Azije in ne 
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preko Sibirije. Vendarle, najdbe iz Sibirije pričajo, da so denisovci živeli tudi na tistem 
področju, tako kot tudi v Tibetanski planoti. Kljub temu je presenetljivo, da je genetska 
raznolikost denisovcev nizka. Verjetno pojasnilo, je, da so se denisovci razširili iz razmeroma 
majhne populacije in da za ustrezno povečanje genske raznolikosti ni bilo zadosti časa (Meyer 
et al. 2012, 7). Kot kaže, sta Azijo poseljevali vsaj dve populaciji denisovcev, obstaja pa tudi 
še možnost za tretjo populacijo denisovcev v Papui Novi Gvineji. 
 
5.3.1. Genski pretok in križanja denisovcev in neandertalcev 
 
Med več kot 2.000 nerazvrščenimi fragmenti kosti iz jame Denisova, je tudi delček kosti 
Denisova 11, za katero je bilo na podlagi genskih analiz potrjeno, da ima sledi mtDNK 
neandertalca. Radiokarbonska datacija je pokazala starost več kot 50.000 let (Slon et al. 2018, 
113). Po debelini kosti in na podlagi kromosomov so ugotovili, da denisovska kost pripada 
ženski, ki je bila ob smrti stara 13 let (Slon et al. 2018, 113). Da bi se znanstveniki prepričali, 
kateri vrsti posameznica pripada, so primerjali alele njenega DNK, z aleli altajskega 
neandertalca (Denisova 5), denisovca (Denisova 3) in z genomom današnje Afriške skupine 
(Mbuti). Kar 38,6 % alelov iz Denisove 11 se je ujemalo z neandertalskim genomom, 42,3 % 
pa z denisovskim genomom. Obe arhaični skupini sta torej prispevali približno enako razmerje 
dednega zapisa. Z današnjim genomom skupine Mbuti so se aleli Denisove 11 ujemali le v 1,2 
% (Slon et al. 2018, 113). 
Ocena heterozigotnosti pri Denisova 11 (gre za dva različna alela na specifičnem lokusu) je več 
kot štirikrat večja kot je heterozigotnost dveh neandertalskih genomov (altajski neandertalec in 
Vindija 33,19) in pa enega denisovskega (Denisova 3, ki jo danes poznamo kot Denny) genoma 
ter podobna heterozigotnosti, ki jo vidimo pri današnjih Afričanih. Dejansko je heterozigotnost 
Denisove 11 podobna temu, kar bi bilo pričakovano, če bi ta posameznik nosil en niz 
kromosomov neandertalskega in en niz denisovskega izvora. Posameznica Denisova 11 bi 
lahko imela približno enako količino neandertalskega in denisovskega genoma, če bi pripadala 
populaciji z mešanim neandertalskim in denisovskim poreklom ali pa zato, ker so bili njeni 
starši vsak iz ene od teh dveh skupin (Slon et al. 2018, 113). Ob nadaljnjih analizah genskega 
zapisa so ugotovili, da je bila mama posameznice Denisova 11 neandertalka, oče pa denisovec 
(Slon et al. 2018, 114). Prav tako so raziskali tudi prednike obeh staršev. Pri očetu denisovcu 
so odkrili, da je tudi imel neandertalske prednike, ki so izvirali iz druge regije kakor mama 
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Denisove 11. Približna ocena, kdaj naj bi neandertalski prednik Denisove 11 po očetovi strani, 
živel, je 300 do 600 generacij pred očetovim življenjem. Pri materi Denisove 11 so ugotovili, 
da je po vsej verjetnosti prišla iz neandertalske populacije, povezane z najdiščem Vindija na 
Hrvaškem, saj se njeni aleli bolj ujemajo s to skupino kakor z altajskim neandertalcem. Na 
podlagi teh informacij so predpostavili, da so se neandertalci ločili na dve skupini približno 
20.000 let pred življenjem altajskega neandertalca. Ena skupina je migrirala do Altajskega 
gorovja, druga pa proti Vindiji in Evropi (Slon et al. 2018, 115).   
Denisova 11 je torej izjemen primer križanja neandertalcev z denisovci, ki ga je dokazala 
genetska analiza. DNK obeh podvrst iz fosila Denisova 11 nakazuje, da je do genetske ločitve 
neandertalcev in denisovcev prišlo pred več kot 390.000 leti. Majhne sledi neandertalske DNK 
v posamezniku Denisova 3 (ki je prvi prepoznani denisovec), nakazujejo, da sta se podvrsti 
večkrat srečali in križali (Slon et al. 2018, 116). Raziskovalci ocenjujejo, da so neandertalci 
prispevali najmanj 0,5 % svoje DNK denisovcem. Neandertalska DNK v denisovcih ima več 
alelov skupnih z genomom altajskega neandertalca, kot z genomom hrvaških ali kavkaških 
neandertalcev, kar kaže, da je genski tok v denisovce prišel iz neandertalske skupine bolj 
povezane z altajskim neandertalcem, kot z drugima dvema skupinama (Prüfer et al. 2014, 46). 
To se zdi logično, saj sta obe skupini (denisovci in altajski neandertalci) poseljevali isto 
geografsko območje, hkrati pa nam omogoča sklepati, da denisovci niso bili razširjeni vse do 
Evrope.  
Genetska introgresija neandertalskih genov se pri denisovcih kaže kot funkcionalna variacija 
genov, povezanih z imunskim sistemom in funkcijo sperme. Še posebej zanimivo pri tem je, da 
se ti aleli pri modernem človeku, ki jih je dobil z genetsko introgresijo od neandertalcev in/ali 
denisovcev, izražajo kot zelo koristni (Prüfer et al. 2014, 46). 
V obratni smeri je denisovski genom v neandertalcih moč v največji meri odkriti pri fosilih iz 
južne Sibirije, kjer sta obe skupini živeli. Vendar je denisovske dednine v neandertalcih zelo 
malo oziroma je skoraj ni, saj je bila zaenkrat odkrita le pri osmih neandertalcih  iz zahodne 
Evrazije, iz časa med 40.000 BP in 120.000 BP. Torej, medtem ko so denisovski aleli preživeli 
desettisočletja v populacijah altajskega neandertalca, skoraj noben denisovski alel ni prešel v 
evropske populacije neandertalca (Peter, 2020, 4).  
Genetske analize X kromosoma so dokazale, da so bili hibridi denisovcev in neandertalcev 
plodni v obeh populacijah, kar nakazuje, da se pri hibridih niso pokazale dramatične negativne 
posledice (denimo neplodnost). Kaže torej, da so genetske in morfološke diferenciacije med 
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denisovci in neandertalci nastale zaradi tako imenovanih nevtralnih procesov, na primer 
geografske lokacije, ki je vplivala na diferenciacijo (pod)vrst. Ta hipoteza je verjetna, saj 
Altajsko gorovje velja za relativno stabilno klimatsko cono (enakomerne razmere skozi daljše 
obdobje), ki je prestala več daljših toplih in mrzlih ledenodobnih obdobij. Zato je omogočala 
dobre pogoje za prilagoditev oziroma specializacijo teh dveh človeških vrst. Medtem, ko so bila 
križanja na področju Altajskega gorovja očitno pogostejša, so bile migracije iz Altajskega 
gorovja do Evrope relativno redke, saj v evropskih neandertalcih skorajda ne zasledimo 
denisovskih genov (Peter, 2020, 5). Dolgoročnih posledic genetske introgresije med 
neandertalci in denisovci zaenkrat še ne moremo zaslediti, saj sta obe vrsti izumrli. Posledice 
genetske introgresije pa lahko zasledimo pri današnjih azijskih populacijah vrste H. s. sapiens, 
zlasti pri Tibetancih. 
 
5.3.2. Genski pretok in križanja denisovcev in modernega človeka 
 
Zakaj je pri modernem človeku odstotek denisovske DNK (4 % do 6 %) večji od odstotka 
neandertalske DNK (1 % do 4 %) kar še posebej velja za populacije Oceanije? In zakaj na 
splošno zasledimo večji odstotek arhaične DNK pri populacijah vzhodne Evrazije kakor v 
zahodnih predelih? Opažanje je sicer mogoče pojasniti s tem, da je prišlo do ene genetske 
introgresije, ki je v različni meri sledila razredčitev arhaičnega genoma na različnih koncih 
sveta. Vendar ta hipoteza ni prav verjetna. Če torej ni prišlo do razredčitve arhaičnega dednega 
materiala, znanstveniki sklepajo, da je moralo priti do vsaj treh različnih introgresij denisovskih 
genov v genom modernega človeka, da se je tako velik delež genoma denisovca ohranil v 
današnjih populacijah anatomsko modernega človeka (Sankararaman et. al., 2016, 1242).  
Kaže, da so različna križanja denisovcev in anatomsko modernih ljudi pomagala populacijam 
modernega človeka prilagoditi se na nova okolja. Eno izmed najbolj ekstremnih prilagoditev 
opazimo pri ljudeh, ki živijo na tibetanski planoti. Planota leži višje od 4000 m nad morjem, 
zračni tlak in delni tlak kisika sta zaradi tega tudi približno 40 % nižja kot ob morju. Take 
razmere so negostoljubne za človeka, vendar je kljub temu prisoten v Tibetu že vsaj 160.000 
let in prilagojen na to okolje. Pri večini ljudi je posledica prilagoditve na hipoksične razmere 
povečanje hemoglobina v krvi, pri čemer so visoke koncentracije povezane s povišano 
viskoznostjo krvi in večjo stopnjo tveganosti za srčnimi okvarami. Pri Tibetancih in drugih tam 
živečih populacijah je koncentracija hemoglobina manjša. Gen, ki je asociiran z nižjo 
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koncentracijo hemoglobina, pri Tibetancih se imenuje EPAS1 in je prisoten le pri tibetanskih 
ljudstvih. Ravno ta gen naj bi bil posledica genskega pretoka med modernim človekom in 
denisovci oziroma njim podobnim populacijam (Huerta – Sanchez, 2014, 194). Poleg gena 
EPAS1 sta se prav tako pojavila tudi lokusa SLCA45A2 in HERC2, ki se pri Evropejcih 
odražata kot svetlejša kožna pigmentacija, vendar je pri tem potrebno opozoriti, da se testne 
genetske skupine iz Evrope (francoska, ruska), ter iz afriških populaciji (hazarska in brahuiska) 
zelo razlikujejo od testnih skupin ljudstev Han (Kitajska) in Tibetancev. Pri tibetanski skupini 
opazimo tudi gene, ki se razlikujejo od kitajske skupine Han. Kljub selektivnemu pregledu so 
bili genetiki presenečeni, ko so odkrili, da v tako majhni skupini obstaja toliko različnih mutacij 
enega gena, ki niso prisotne na drugih haplotipih (Huerta – Sanchez, 2014, 194–195). Zanimivo 
je, da gen EPAS1 ni prisoten v današnjih melanezijskih populacijah, ki vsebujejo večji delež 
denisovske DNK kot Mongoli, Tibetanci in Hani, ki so geografsko bližje Altajskemu gorovju. 
Tudi Altajski neandertalec ne kaže nobenih sledi gena EPAS1. Potemtakem se lahko 
predvideva, da je bila v tibetanski regiji prisotna drugačna populacija denisovcev, ki je na 
Tibetance prenesla gen EPAS1, ali pa sta obe človeški podvrsti na tem področju skupaj živeli 
dalj časa, da je prišlo do večje mere introgresije (Huerta – Sanchez, 2014, 196–197). Zanimivo 
je, da neandertalci in moderni ljudje nismo edini vrsti, ki sta v denisovcih pustili svoje genetske 
sledi, saj so zaznali tudi gene zaenkrat še nepoznane podvrste. 
 
5.3.3. Genski pretok iz neznane skupine homininov v denisovce 
 
Ker so predniki tako neandertalcev kot tudi denisovcev Afriko zapustili že pred pojavom 
modernega človeka, lahko pričakujemo, da bodo današnji Afričani imeli enak delež alelov teh 
dveh arhaičnih skupin. Vendar pa so opazili, da imajo afriški genomi približno 7 % več skupnih 
alelov z neandertalskim genomom kot z denisovskim. Možno je torej, da so denisovci prejeli 
od 2,7 % do 5,8 % svojega genoma od hominina, ki se je odcepil od razvojne linije, ki je vodila 
do neandertalcev, denisovcev in današnjih ljudi pred 0.9–1.4 milijoni let. Ocenjeni čas je 
združljiv z možnostjo, da je bil ta neznani hominin Homo erectus, vendar so potrebne nadaljnje 
raziskave, da bi ugotovili, ali (in če ja, kako) je prišlo do tovrstnega genskega pretoka (Prüfer 
et al. 2014, 47). Možno je namreč tudi, da gre za še neznano vrsto hominina, ki je svoje genetske 




6. Moderni človek – Homo sapiens sapiens 
 
Med tem, ko so se neandertalci razvijali v Evropi in denisovci najverjetneje v centralni, vzhodni 
in jugovzhodni Aziji, se je Homo sapiens sapiens razvijal v Afriki. Najstarejši fosilni ostanki, 
za katere so avtorji predlagali, da jih lahko pripišemo vrsti H. s. sapiens, so iz maroškega 
najdišča Jebel Irhoud. Vendar pa se večina paleoantropologov s to uvrstitvijo še ne strinja, saj 
bi lahko šlo tudi za fosile vrste H. heidelbergensis. Na najdišču so odkrili veliko količino 
skeletnih ostankov in jih s pomočjo serij uranovih datiranj, umestili v čas okoli 300.000 BP. 
Zgodnji najdbi, ki sta anatomsko podobni tem fosilom, sta lobanja in del obraza iz najdišča 
Florisbad, v južni Afriki, datirani na okoli 260.000 BP. Tudi ti najdbi nekateri znanstveniki 
uvrščajo med H. heidelbergensis, drugi govorijo o arhaičnem H. s. sapiens, tretji celo o novi 
vrsti H. helmei. Zelo verjetno je od te še starejša najdba iz Eliye Springs z zahodne obale jezera 
Turkana v Keniji, vendar le ta še ni datirana, umeščajo pa jo spet ali k H. heidelbergensis ali k 
arhaičnemu H. s. sapiens. Tako imenovani arhaični H. s. sapiens je imel močan nadočesni obok, 
ki je pri danes živečih modernih ljudeh manj izrazit (pri moških bolj kot pri ženskah) in ločen 
na dva dela, ki ju poimenujemo tudi arkade. Oblika njihovih lobanj je bila bolj podobna 
neandertalskim; niso imeli visokih čel, lobanje so bile podolgovate in ploske, zatilnica pa je 
imela zelo izrazit izrastek (protuberantia occipitalis externa) – pripenjališče zatilnih mišic. 
Obrazi so bili širši napram kasnejšim primerkom mislečega človeka, vendar so kljub temu 
ploščati, brada pa ni tako izrazita, kot kasneje. Odrasli posamezniki arhaičnega H. s. sapiensa 
so bili visoki 1,7–1,9 metra in težki 63–77 kilogramov, njihova povprečna velikost možganov 
pa je znašala okoli 1300–1400 cm3, kar je malenkost večje od povprečja današnje (1100–1500 
cm3) (Hublin et. al. 2017, 289–290; Humphrey in Stringer 2018, 136). Kasnejši predstavniki 
modernega človeka, ki so se razvili v Afriki 160.000 BP–195.000 BP, so anatomsko bistveno 
bolj moderni in podobni danes živečim ljudem. Če je umestitev starejših najdb še stvar 
nesoglasij v znanstveni skupnosti, so najdbe iz tega obdobja enoznačno umeščene med H. s. 
sapiens. Ti posamezniki imajo visoko čelo in zaobljen lobanjski krov, prav tako imajo tudi 
obradek na spodnji čeljusti, ki je prisoten le pri H. s. sapiensu (ter slonih (ki seveda niso 
hominini), vendar je pri njih drugačnega nastanka in ima drugačno funkcijo) in po katerem se 
takoj ločijo od ostalih (poznanih) človeških vrst. Tudi v tem času še vedno dobimo posamezne 
fosile (Omo Kibish 2), ki imajo plosko čelo in bolj raven lobanjski krov, močnejši nadočesni 
obok in zelo izrazit izrastek na zatilnici, podobno kakor pri vrstah H. heidelbergensis in H. 
erectus. Fosil Omo Kibish 2, je tako kot fosil Omo Kibish 1 datiran okoli 195.000 BP, torej bi 
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potemtakem lahko sklepali za veliko variabilnost znotraj populacije ali pa na to, da so zelo 
različne skupine homininov živele zelo blizu druga drugi (Humphrey in Stringer 2018, 136–
137).  
Zanimivi sta tudi dve lobanji iz grškega najdišča Apidima ki sta bili leta 2019 ponovno 
interpretirani ter datirani s serijami uranovih datiranj. Fosil Apidima 2 je bil datiran v čas pred 
170.000 leti in kaže zelo veliko morfološko podobnost neandertalcu. Fosil Apidima 1 pa je bil 
datiran v čas pred 210.000 leti in kaže mešanico lastnosti modernega človeka (zaobljena glava, 
strm obraz …) in primitivnih lastnosti (izrazita in robustna zatilnica, široka lobanja …). Na 
podlagi morfologije lobanje Apidima 1, so predlagali umestitev v vrsto H. s. sapiens, kar bi 
pomenilo, da je Apidima 1 najzgodnejši primerek modernega človeka v Evraziji. To bi 
pomenilo, da se je moderni človek razširil iz Afrike bistveno prej in dalj, kot velja danes. Po 
najzgodnejših ocenah, je H. s. sapiens namreč prvič zapustil Afriko okoli 130.000 BP, saj so 
njegovi kostni ostanki na Bližnjem vzhodu, na najdiščih Skhul in Qafzeh datirani okoli 115.000 
BP, moderni človek pa naj bi tam živel do okoli 80.000 BP. V tem primeru sicer gre za slepo 
vejo poselitve, saj so tamkajšnje populacije modernega človeka izumrle in se niso širile naprej. 
Obstaja pa možnost, da njihovih genetskih sledi ni niti v danes živečih ljudeh, niti v že 
sekvenciranih neandertalskih genomih. Avtorji (Harvati et. al. 2019, 500–504)  so predlagali, 
da bi podobno lahko veljalo za Apidimo, kjer bi populacije neandertalca proti koncu srednjega 
pleistocena zamenjale tamkajšnjega modernega človeka, v mlajšem paleolitiku (okoli 40.000 
BP) pa bile same nadomeščene s strani modernega človeka. Predpogoj za to je, da je datacija 
fosila pravilna in da gre pri fosilu Apidima 1 res za H. s. sapiens, ne pa za npr. H. 
heidelbergensis (Harvati et. al. 2019, 500–504). 
Po najnovejših arheoloških in fosilnih podatkih je bil moderni človek prisoten na Arabskem 
polotoku že 90.000 BP, od tam se je okoli 75.000 BP razširil v Indijo. V izkopavanjih 2011–
2013 so odkrili ostanke vrste H. s. sapiens v jami Fuyan, v južni Kitajski in predpostavili, da so 
stari vsaj 80.000 let. Hipotezo širitve skozi Azijo podpirata tudi dva zoba iz Sumatre, stara 
70.000 let. Precej bolj kontroverzna najdba je zob iz Pununga na Javi, ki naj bi pripadal vrsti 
H. s. sapiens. Datiran je 120.000 BP. Poleg fosilnih in arheoloških najdb so odkrili genetski 
dokaz epizode križanja z neandertalci, ki naj bi potekala okoli 130.000 BP, vendar točna 
datacija in kraj te epizode nista znana. Moderni človek je zagotovo prečkal Wallacevo linijo in 
prišel v Avstralijo že okoli 45.000–60.000 BP (Humphrey in Stringer 2018, 136–141). 
V primerjavi z ostalimi kontinenti so moderni ljudje Evropo, ki je bila teritorij zadnjih 
neandertalcev, poselili pozno. Znana zgodnja najdišča vrste H. s. sapiens v Evropi so: Pestera 
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cu Oase, Romunija – 40.500 BP; Mladeč, Češka – 31.000 BP; in relativno pozno najdišče, Cro–
Magnon, Francija – 27.000 BP. H. s. sapiens je poselil Evropo, v kateri je njegova populacija 
naraščala, medtem ko je neandertalska, približno v istem času upadla. Prve predstavnike H. s. 
sapiens v Evropi imenujemo tudi kromanjonci, po že omenjenem francoskem spodmolu. 
Evropski skeletni ostanki mislečega človeka kažejo na podobno prilagoditev teles na 
ledenodobno okolje, kakor jih lahko opazimo pri neandertalcu. V primerjavi z vzhodnoafriško 
populacijo modernega človeka, so evropejske populacije nižje rasti (1,6–1,8 metra) in bolj 
čokati (52–84 kilogramov). Imeli so večje zobe kot danes živeči Evropejci, njihova DNK pa 
kaže, da so imeli temnejšo polt, lase in oči. Ni čisto jasno, ali smo določene lastnosti (zlasti 
tiste, ki se tičejo telesne postave), dobili od neandertalcev ali smo se sami prilagodili na 
subarktične razmere ledenodobne Evrope. Modre oči, svetli in rdeči lasje ter svetla polt so v 
Evropi postali pogosti šele v zadnjih 10.000 letih, kot posledica prilagoditve na okolje z manj 
UV žarki (svetla polt) ali kot naključne nevtralne mutacije, ki nimajo nikakršnega dolgoročnega 
vpliva na življenje (modre oči) (Humphrey in Stringer 2018, 141). 
    
7. Zaključek 
 
Danes ljudje veljamo za najbolj uspešno živalsko vrsto na svetu. A zakaj smo pravzaprav postali 
tako uspešni? Odgovori na tovrstna vprašanja se verjetno skrivajo v naših genih, zato 
znanstveniki iščejo genetske mutacije, ki so naši vrsti prinesle veliko selekcijsko prednost in so 
se zaradi tega zelo hitro razširile na celotno populacijo. 
Sedaj smo edina človeška vrsta na Zemlji, a v poznem pleistocenu temu še zdaleč ni bilo tako. 
Z nami so sobivali neandertalci, denisovci, hobiti – H. floresiensis in morebiti H. erectus, 
vendar so vse te vrste izumrle v zadnjih 100.000 letih, ko so se naši predniki šele začeli širiti iz 
Afrike in se številčno množiti. Mnogi v tem ne vidijo naključja, saj lahko potegnemo 
vzporednice s tem, kako danes H. s. sapiens iztreblja živalske in rastlinske vrste.  
Anatomsko moderni človek se je srečal in je (vsaj časovno) sobival z ostalimi človeškimi 
vrstami. Rezultat tega sobivanja je bil prenos uspešnih strategij za preživetje ledene dobe med 
skupinami. Vsi danes živeči ljudje, ki smo recentno ne-afriškega izvora, nosimo v sebi majhen 
delež neandertalskega  in denisovskega genoma. Dobili smo ju s stiki z obema skupinama, ki 
so  privedli do križanj in genetske introgresije. Te epizode križanja so imele znatne posledice 
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za naša telesa, saj smo, tako rekoč, ubrali »evolucijsko bližnjico«, ki se nam je pomagala hitreje 
prilagoditi na tuje okolje, v katero so vstopili naši predniki. Nekatere izmed lastnosti, ki smo 
jih dobili z genskim pretokom iz ostalih človeških podvrst, imajo danes morda negativne 
posledice za nas, taki sta na primer nagnjenost k depresiji in višje tveganje za možgansko ali 
srčno kap zaradi hiperkoagulacije krvi, vendar je potrebno upoštevati dejstvo, da so današnje 
okolje in življenjske razmere bistveno drugačne od tistih še pred 14.000 leti, ko so te iste 
lastnosti lahko bile koristne. 
Dostopnost sekvence neandertalskega in denisovskega genoma nam bo v prihodnosti v veliko 
pomoč pri ugotavljanju genetskih lastnosti, ki si jih delimo (skoraj) vsi danes živeči ljudje, 
vendar so odsotne v neandertalcih, denisovcih, drugih homininih in danes živečih človeku 
podobnih opicah. V prihodnosti bo razumevanje genetskih introgresij in mutacij pomembno, 
saj nekatere lahko razložijo edinstvene aspekte fenotipa modernega človeka. To ne bo samo 
zagotovilo biološke osnove za razlago človeške evolucije v zadnjih 100.000 letih, ampak bo 
teoretično lahko omogočilo boljše razumevanje genetskih okvar in bolezni, ki med drugim 
lahko vplivajo na kognitivne sposobnosti (kot je na primer avtizem) (Krause et al., 2016 str. 
10).  
Obravnavana tematika je vsekakor aktualna, z njo se ukvarja množica znanstvenikov različnih 
področij. S svojo nalogo sicer v ta nabor znanja nisem prispeval novih odkritij ali hipotez, 
skušal pa sem nazorno pokazati trenutno razumevanje homininske evolucije, ki je vodila do nas 






Today, humans are considered the most successful animal species in the world. But why did 
we actually become so successful? The answers to such questions are probably hidden in our 
genes, so scientists are looking for genetic mutations that have brought our species a great 
selection advantage and, as a result, have spread very quickly throughout the entire population. 
We are now the only human species on Earth, but in the late Pleistocene this was far from the 
case. Neanderthals, Denisovans, Hobbits - H. floresiensis and possibly H. erectus - coexisted 
59 
 
with us, but all these species became extinct in the last 100,000 years, when our ancestors were 
just beginning to spread from Africa and multiply in numbers. Many do not see this as a 
coincidence, as we can draw parallels with how H. s. sapiens exterminates animal and plant 
species as it expands around the world. 
Anatomically modern man has met and (at least temporally) coexisted with other human 
species. The result of this coexistence was the transfer of successful strategies for surviving the 
Ice Age between groups, if not physical, then certainly genetic. All people living today who are 
of recent non-African descent carry within them a small proportion of the Neanderthal and 
Denisovan genomes. We obtained them by contact with both groups, which led to interbreeding 
and genetic introgression. These episodes of interbreeding had significant consequences for our 
bodies, as we took, so to speak, an “evolutionary shortcut” that helped us adapt more quickly 
to the foreign environment into which our ancestors entered. Some of the traits we have 
acquired through gene flow from other human subspecies may have negative consequences for 
us today, such as a predisposition to depression and a higher risk of stroke or heart attack due 
to hyper-coagulation of the blood, but it is necessary to take into account the fact that today’s 
environment and living conditions are vastly different from those 14,000 years ago, when these 
same traits may have been useful. 
The availability of the Neanderthal and Denisovan– genome sequences will be of great help in 
the future in identifying genetic changes shared by (almost) all living people today, but absent 
in Neanderthals, Denisovans, other hominins, and great apes living today. In the future, 
understanding genetic introgressions and mutations will be important, as some may explain 
unique aspects of the modern human phenotype. This will not only provide a biological basis 
for explaining human evolution over the last 100,000 years, but will theoretically provide a 
better understanding of genetic defects and diseases that can affect cognitive abilities, such as 
autism.  
The discussed topic is certainly topical, it is dealt with by a multitude of scientists from various 
fields. With my task, I did not contribute new discoveries or hypotheses to this set of knowledge, 
but I tried to show the current understanding of hominin evolution that led to us and the 
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